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Abstrakt 
The structure of DNA was discovered in 1953 by scientists Francis Crick and James Watson. This 
project examines the period of time leading up to the breakthrough. How did such a revolutionary 
idea develop? With the help of theory of science developed by Thomas Kuhn and Imre Lakatos and 
literature studies, it is analyzed how one can describe the period – as being a change in scientific 
beliefs or a purely cumulative process. The answer is found to be the latter. The only major funda-
mental paradigm shift was the change of focus leading the general scientific attention to DNA as the 
bearer of heritance. We conclude that the discovery was the result of the research done by a large 
number of scientists stretching as far back as Gregor Mendel. The discovery of DNA is thus an ex-
ample of how science is a cumulative process of knowledge gathering and development.       
 
Strukturen af DNA blev opdaget i 1953 af forskere Francis Crick og James Watson. Dette projekt 
undersøger perioden, der fører op til gennembruddet. Hvordan kunne sådan en revolutionerende idé 
udvikle sig? Ved hjælp af videnskabsteori udviklet af Thomas Kuhn og Imre Lakatos, samt 
litteraturstudier, analyseres det, hvordan man kan beskrive perioden. Om det er en ændring i 
videnskabelige overbevisninger eller en rent kumulativ proces. Svaret viser sig at være sidstnævnte. 
Det eneste større grundlæggende paradigmeskift var ændringen af fokus, der førte den generelle 
videnskabelige opmærksomhed på DNA, som bærer af arvelighed. Vi konkluderer, at opdagelsen 
var et resultat af forskning udført af et stort antal forskere, som strækker sig helt tilbage til Gregor 
Mendel. Opdagelsen af DNA er således et eksempel på, hvordan videnskaben er en kumulativ 
proces med indsamling af viden og udvikling. 
  
 
 
Forord 
Denne rapport er skrevet af 2. års bachelorstuderende på RUC’s naturvidenskabelige basisstudium. 
Opgaven opfylder kravene fra 3. semesterbindingen, som er følgende: ”Refleksion over 
naturvidenskab og naturvidenskabeligformidling”.  
Rapporten er skrevet over en projektperiode (september 2012 – december 2012), som kort fortalt 
bestod af to måneders forberedelse af emne og samt tillæring af ny viden, ved hjælp af bøger og 
videnskabelige artikler. I midten af november blev projektet revideret og afgrænset i form af en 
midtvejsevaluering, hvor en opponentgruppe samt vejleder gav vores foreløbige rapport konstruktiv 
kritik. Dette gjorde det muligt for os efterfølgende at afgrænse og definere vores emne yderligere.  
Formålet med opgaven er, at beskrive den videnskabelige udvikling indenfor naturvidenskaben i en 
specifik case. Det gøres ved hjælp af teorier af anerkendte videnskabsteoretikere samt 
litteraturstudier. Den er skrevet til andre bachelorstuderende med en naturvidenskabelig baggrund, 
samt folk med interesse for opdagelsen af DNA og samarbejdet herunder. Rapporten kan bruges til 
blot at tillære sig ny viden, men også som hjælp for studerende, som skal udføre et lignende projekt, 
der bygger ovenpå dette.   
Afslutningsvis vil vi gerne takke vores vejleder, Søren Hvidt, vores opponentgruppe og deres 
vejleder Nick Bailey.  
  
 
 
Læsevejledning 
Rapporten er opbygget således, at de første sider, frem til indholdsfortegnelsen, indeholder 
formalia. Dette er med henblik på at give læseren et bedre overblik. Ydermere vil læseren have 
mulighed for at slå enkelte ord op i ordlisten, som findes i appendiks afsnit II. Ord, der er markeret 
med fed, vil kunne findes forklaret i ordlisten. Det giver mulighed for at kunne slå eventuelle 
fagtermer op og dermed opnå en bedre forståelse.  
 
I kapitel 1 finder man indledningen og problemformuleringen. I indledningen vil der være en kort 
introduktion til problematikken omkring videnskabelig udvikling indenfor naturvidenskaben. Dette 
gøres ved at tage udgangspunkt i en naturvidenskabelig case, som omhandler opdagelsen af DNA 
strukturen i perioden 1866-1953. I problemformuleringen vil der yderligere blive beskrevet, hvad 
semesterbindingen omhandler.   
 
I kapitel 2 præsenteres to anerkendte videnskabsteoretikere, Imre Lakatos og Thomas Samuel Kuhn, 
hvis teorier vil blive anvendt i diskussionen. Under disse vil fagtermer som paradigmeskift og 
forskningsprogrammer blive forklaret.   
 
Kapitel 3 indeholder en gennemgang af den nødvendige teori omkring DNA, som har betydning for 
forståelsen af den overordnede kontekst. Derudover præsenteres casen, og til sidst vises en tidslinie 
over de medvirkende videnskabsfolk, for at skabe en bedre forståelse for, hvorledes opdagelsen 
udviklede sig. 
 
I kapitel 4 diskuteres casen i forhold til de ovenstående videnskabsteoretikeres teorier. 
Afslutningsvis vil der være en konklusion, som opsamler problematikken i opgaven og vores 
endelige svar på problemformuleringen. 
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Kapitel 1 – Introduktion  
1.1 Indledning 
Opdagelsen af DNA strukturen i 1953 medførte en rivende udvikling indenfor biologien og 
muliggjorde DNA teknikker, som både bruges af politiet til efterforskning af kriminalsager og i 
medicinalindustrien til forskning og behandling af patienter (Larsen et al., 2003). Af de teknikker 
som bruges under forskningen kan nævnes gensplejsning, DNA sekventering og kloning. I dag 
forskes der blandt andet i at udvikle syntetisk DNA og etikken omkring, at det i fremtiden vil være 
muligt at selektere i et fosters gener skaber en heftig debat. I 2001 fuldførte det humane genom-
projekt kortlæggelsen af hele det menneskelige (Reece et al., 2011). 
DNA strukturens opdagelse kan siges at være en af de største opdagelser i det 20. århundrede 
(Larsen et al., 2003). Det er ikke mere end 60 år siden, at man brød koden til DNA molekylets 
kemiske struktur, sammensætning og dermed dets betydning. Bag gennembruddet stod kemikeren 
Francis Crick og molekylærbiologen James Watson. Et årti før Crick og Watsons opdagelse skrev 
fysikeren Erwin Schrödinger bogen ”What is Life?”, som præsenterede idéer om, hvordan levende 
organismer er struktureret og navnlig hvordan arvelighed fungerer. Bogen var inspiration til 
banebrydende, tværfaglig forskning, hvor forskellige forskere indenfor fagområderne fysik, kemi og 
biologi tilsammen bidrog med resultater der muliggjorde denne opdagelse (Schrödinger, E. 1944). I 
1866 fremsatte Gregor Mendel den første hypotese om at arveligheden nedarves via gener. Dette 
blev startskuddet til den forskning der i sidste ende ledte til opdagelsen af DNA strukturen (Reece et 
al., 2011). DNA er arvematerialet i alle levende organismer. Det dikterer hvilke egenskaber der 
udtrykkes og hvordan en bestemt organisme udvikler sig. DNA nedarves gennem generationer og 
udøver sin funktion ved hjælp af det centrale dogme i biologien (Sadava et al., 2008). I 1944, 
samme år som ”What is Life?” udkom, opdagede man at DNA var det materiale, hvoraf gener blev 
dannet (Schrödinger, E. 1944). 
 
I dette projekt lægger vi vægt på, hvordan denne opdagelse skete. Hvilke opdagelser gik forud og 
var nødvendige for det endelige resultat? Hvad fortæller dette eksempel på naturvidenskabeligt 
samarbejde os om, hvordan fremskridt sker på området? Disse spørgsmål vil danne baggrunden for 
en undersøgelse baseret på to videnskabsteoretikeres anskuelser om videnskabelig udvikling. Vi 
håber på denne måde, at projektet bringer et reflekterende perspektiv på naturvidenskabens 
samarbejde og gennembrud.  
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 1.2 Problemformulering  
”Med en videnskabsteoretisk vinkel, hvordan kan forløbet fra Gregor Mendel til opdagelsen af 
DNA strukturen beskrives?”  
Semesterbindingen lyder som følgende: ”Refleksion over naturvidenskab og 
naturvidenskabeligformidling”. Vores problemformulering opfylder herved kravene for 
semesterbindingen, da vi anvender videnskabsteori i reflektionen over det videnskabelig forløb 
omkring opdagelsen af DNA.  
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Kapitel 2 – Videnskabsteori 
2.1 Introduktion til videnskabsteori  
Videnskabsteori er en disciplin, der undersøger viden og videnskab. Der forskes i, hvad videnskab 
er og hvordan den skal bedrives. Videnskabsteori udgøres af tre bestanddele: Videnskabshistorie, 
videnskabssociologi og videnskabsfilosofi. I dette projekt er Kuhn og Lakatos udvalgt som to 
videnskabsteorietikere, hvis teorier om videnskaben menes relevante for vores case. Begge 
fremsatte ud fra deres studier en teori for, hvordan videnskabelig udvikling forløber. Da vi, som 
angivet i problemformuleringen i afsnit 1.2, vil undersøge forløbet op til DNA-gennembruddet i 
1953, vil der i dette kapitel redegøres for de herfor relevante dele af de to teorier. Sluttelig vil der 
være en kort opsummering og sammenligning af dem.  
 
2.2 Thomas S. Kuhn  
Thomas S. Kuhn (1922-1996) var en amerikansk videnskabsteoretiker, som med udgivelsen af sin 
bog ″The Structure of Scientific Revolutions″ i 1962 fremsatte et stykke nyskabende 
videnskabsteori. Han betragtede det fænomen, at historikere, der beskæftigede sig med 
videnskabelige gennembrud, næsten altid løb ind i følgende problem: En given opdagelse er oftest 
fremkommet ved forskning udført af mange forskellige individer. Hvordan skal man sætte én mands 
navn på manges arbejde? Det gængse syn på det tidspunkt var, at mange forskellige videnskabsfolk 
havde del i arbejdet med hver sin lille tilføjelse, der i sidste ende ledte til en erkendelse (Kuhn, 
1962). Her er Kuhn imidlertid uenig:  
”Perhaps science does not develop by the accumulation of individual discoveries and inventions”. 
(Kuhn, 1962)  
“The same historical research that displays the difficulties in isolating individual inventions and 
discoveries gives ground to profound doubts about the cumulative process through which these in-
dividual contributions to science were thought to have been compounded.” (Kuhn, 1962)  
Altså mente Kuhn, at der ikke kunne være tale om en akkumulering af viden i videnskaben, hvis der 
hele tiden var mange forskellige videnskabsmænd, der arbejdede med det samme spørgsmål. (Kuhn, 
1962). Hver videnskabsmand forsøger blot at udforske paradigmets gyldighed og kan ikke 
automatisk krediteres for at bidrage til et gennembrud.   
Side 4 af 52 
 
2.2.1. Paradigmer 
Kuhn mente, at videnskaben eksisterer og udvikler sig igennem paradigmer. Ifølge Kuhn står et 
paradigme for: ″… hele den konstellation af ideer, værdier og teknikker osv., som er fælles for 
medlemmerne af et givet videnskabeligt samfund.″ Disse fælles regler kaldes paradigmets faglige 
matrix, hvis vigtigste elementer er:  
 Symbolske generalisationer: Formelle udsagn om naturen, der anses som sande af det 
pågældende videnskabelige samfund og benyttes til at give præcise beskrivelser af systemer. 
Disse generalisationer kan være i symbolsk form, og fungerer delvist som love og delvist 
som definitioner på de symboler, de anvender (Kuhn, 1995). Et eksempel på dette er 
Newtons anden lov: Et legeme med massen m, der påvirkes af en resulterende kraft F, vil 
have en acceleration a, som opfylder: F = m · a.  
 
 Metafysiske paradigmer: Troen på bestemte modeller om virkelighedens natur, altså en 
verdensopfattelse, som ikke nødvendigvis kan afgøres eksperimentelt. Disse forestillinger 
danner grundlaget for, hvilke problemer der er relevante og hvilke løsninger, der er tilladte 
indenfor en bestemt videnskabelig faggruppe (Kuhn, 1995). Et eksempel på dette er den 
opfattelse fysikere omkring 1860 havde, om at alle optiske fænomener kunne forklares ud 
fra bølgeteorien for lys og hypotesen om atomer (Kragh & Pedersen, 1991).  
 Værdier: Kriterier og krav, der er fælles indenfor forskellige videnskabelige samfund og 
fortæller hvornår en teori er acceptabel. De 5 værdier er: Nøjagtighed (overensstemmelse 
mellem teori og eksperimentelle resultater), Enkelhed (formuleringen skal være kort og 
præcis), Konsistens (forenelig med andre teorier, som er almindeligt anvendte), Perspektiv 
(bredt anvendelsesområde, der medvirker, at så mange resultater som muligt passer med 
teorien), og Givtighed (fremsætte ny viden eller nye relationer mellem allerede kendte 
fænomener) (Kuhn, 1995). 
 Forbilleder: Konkrete problemstillinger, der fungerer som forbilleder på paradigmets 
succesrige anvendelse og danner mønster for, hvordan forskningen skal foregå. Under 
forskerens uddannelse får denne indlært det, på det tidspunkt, herskende paradigme ved 
hjælp af sådanne mønster-problemer og løsninger. Paradigmet styrer på den måde, hvordan 
forskeren opfatter virkeligheden, sit fag, dets metoder og standarder for gyldighed (Kuhn, 
1995).  
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Kuhn bruger også begrebet paradigme om det fjerde element i det faglige matrix: ″… et bestemt 
element i denne konstellation, de konkrete gåde-løsninger, som, når de anvendes som modeller eller 
eksempler, kan erstatte udtrykkelige regler som et grundlag for løsningen af de tilbageblevne gåder 
i normalvidenskaben.″ Et paradigme opstiller altså en række regler og viser nogle acceptable 
løsningsmuligheder, som forskningen indenfor paradigmet skal følge. Et paradigme afgrænser 
samtidig forskningsområdet, og er fælles for forskerne indenfor et bestemt videnskabeligt samfund 
(Kuhn, 1962).  
Som forsker indenfor et givent paradigme arbejder man på at forfine og udbygge paradigmet. 
Denne praksis betegner Kuhn for normalvidenskaben (Kuhn, 1962). Normalvidenskaben er 
kumulativ, men producerer ikke nye fundamentale teorier. I stedet går normalvidenskabeligt arbejde 
ud på at effektivisere paradigmets metoder, og der stilles ikke spørgsmålstegn ved selve paradigmet 
(Kuhn, 1962). Forskernes daglige arbejde er derved afhængigt af, hvilket paradigme de følger og de 
fremkomne resultater kan forklares indenfor og bidrager til udvikling af paradigmet (Kuhn, 1962). 
Men ligegyldigt hvor bredt dækkende et paradigme er, vil der dog på et tidspunkt fremkomme 
anomalier, altså forskningsresultater, der ikke vil passe med paradigmets forudsigelser. Visse 
anomalier vil blive set som irrelevante, mens andre efter noget tid vil kunne inkorporeres i 
paradigmet, når dette er mere udviklet. Andre anomalier vil slet ikke kunne indarbejdes i det 
eksisterende paradigme, da de vil være i modstrid med det etablerede paradigme (Kuhn, 1962). Når 
der over en periode har ophobet sig mange af disse anomalier, vil der opstå en krise indenfor 
paradigmet. Under krisen vil tiltroen til paradigmet falde og der vil ikke længere være enighed om 
de modeller og teorier, der skal arbejdes ud fra (Kuhn, 1962). Mange anomalier skaber altså et 
paradigme, der ikke længere er tilstrækkeligt. Når paradigmet er svækket, bliver der dermed plads 
til, og brug for, konkurrerende teorier. Den af teorierne, der bedst løser problemet og stemmer bedst 
overens med de afvigende fakta, godtages som det nye paradigme. Der er således sket en 
videnskabelig revolution (Thurén, 2010). 
 
2.2.2. Paradigmeskift 
Figur 1 viser en skabelon for den videnskabelige udvikling. Som det ses, sker udvikling igennem 
paradigmeskift, idet et nyt paradigme overtager, når mængden af anomalier bliver for stor. 
Udviklingen af videnskab følger herved et bestemt mønster: Et veletableret paradigme kommer i 
krise og der sker en videnskabelig revolution. Herefter opstår et nyt paradigme, der efter noget tid 
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også kommer i krise, grundet ophobning af anomalier, og så fremdeles. Videnskabens udvikling er 
altså ikke lineær, men udgøres af en serie af paradigmer, der afløser hinanden (Kuhn, 1962).  
 
Figur 1: Paradigmeskift. Videnskabens udvikling er ifølge Kuhn ikke lineær, men udgøres af en serie af paradigmer der 
afløser hinanden. Egen figur.  
 
Overgangen fra det ene paradigme til det andet er karakteriseret ved, at flere og flere forskere 
omvendes til det nye paradigme. Typisk er det den unge generation af forskere, som hurtigst 
tilslutter sig det nye paradigme. De ældre forskere vil have investeret megen energi og tid i det 
gamle paradigme og har derfor sværere ved at afskrive det (Kuhn, 1962).  Men ikke alle vil tro på 
det nye paradigme. Dette skyldes, at de rivaliserende paradigmer har forskellige måder at tænke og 
bedrive naturvidenskab på, da de har forskellige faglige matrixer. Medlemmerne af de to 
paradigmer vil ikke tolke de samme empiriske fænomener på samme måde og vil dermed ikke 
kunne kommunikere rationelt. De er ifølge Kuhn totalt usammenlignelige, altså inkommensurable 
(Kuhn, 1962).  
Da et paradigmeskift er et skift mellem to inkommensurable paradigmer, vil teorier tilhørende det 
nye paradigme ikke logisk indeholde teorier fra det foregående paradigme. Nye teorier vil 
tværtimod være en erstatning og ikke en videreudvikling af de gamle. Dette betyder, at 
videnskabelig udvikling ikke er kumulativ, da det ene paradigme ikke bygger oven på det andet 
(Kragh & Pedersen, 1991). Der sker derved heller ikke fremskridt indenfor videnskaben. Der sker 
en udvikling, da tiden går, men paradigmerne kommer ikke tættere på en dybere objektiv erkendelse 
af verden (Kragh & Pedersen, 1991).  
Et eksempel på et paradigmeskift er skiftet mellem flogistonteorien og den moderne 
forbrændingsteori.  I slutningen af 1600-tallet arbejdede kemikere under et paradigme, der sagde, at 
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brændbart materiale indeholder det brændbare stof flogiston, som bliver frigivet under 
forbrændingsprocessen.  
I slutningen af 1800-tallet stillede kemikeren A. L. Lavoisier, grundet opdagelsen af en anomali, 
spørgsmålstegn ved den anerkendte flogistonteori. Lavoisier kunne ikke få teorien til at passe til 
sine data, der viste at nogle stoffer ved forbrænding får vægtforøgelse.  Medlemmerne af det 
daværende paradigme mente, at flogiston både kunne have en positiv og en negativ masse og at 
anomalien derfor ikke var af betydning. Men da Lavoisier ved eksperimenter kunne vise, at 
vægtforøgelsen var lig med forbruget af dioxygen, opstod en krise indenfor paradigmet. Dette 
medførte en videnskabelig revolution og kemikerne accepterede efterhånden, at en 
forbrændingsproces er optagelse af dioxygen. Et nyt paradigme blev skabt og der opstod igen en 
normalvidenskabelig tilstand herudfra. De to paradigmer er inkommensurable, da det ene 
paradigme siger, at forbrænding er afgivelse af flogiston, mens det andet paradigme siger, at 
forbrænding er optagelse af dioxygen (Kuhn, 1962).  
 
2.3 Imre Lakatos   
Imre Lakatos (1922-1974) var en ungarsk videnskabsteoretiker. Hans videnskabsteori kombinerer 
paradigmebegrebet med falsifikationismen. Lakatos er dog uenig med Kuhn i, at den 
naturvidenskabelige udvikling er en ikke-kumulativ proces, hvor det nye paradigme er en 
ødelæggelse af det gamle (Kragh & Pedersen, 1991). Ligeledes er han uenig med Karl R. Poppers 
synspunkt om, at teorier skal opgives, så snart de modsiges af eksperimentelle data, da han ikke 
fandt noget belæg for dette i videnskabshistorien (Larvor, 1998). Han formulerede derfor begrebet 
forskningsprogrammer. 
 
2.3.1. Forskningsprogrammer 
Ligesom Kuhn mener Lakatos, at den videnskabelige udvikling sker igennem 
forskningsprogrammer  (Feyerabend & Lakatos, 1973). Et forskningsprogram minder om et 
paradigme i den forstand, at det er et kompleks af teorier, metoderegler og standarder, der 
tilsammen giver det videnskabelige samfund, som følger det, en forskningsstrategi. 
Forskningsprogrammet består af fire elementer: En hård kerne, et beskyttende bælte, en negativ 
heuristik samt en positiv heuristik (Kragh & Pedersen, 1991). Den hårde kerne udgøres af teorier, 
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der ikke kan opgives eller ændres, da dette vil medføre, at programmets grundlag og dermed 
forskningsprogrammet selv ødelægges. Disse teorier anses nemlig som sande og er derved immune 
og kan ikke drages i tvivl (Larvor, 1998). Den hårde kerne sætter rammerne for forskningen. 
Lakatos nævner som eksempel Newtons tre love og den universelle gravitationslov, som værende 
den hårde kerne af Newtons forskningsprogram (Larvor, 1998). 
Rundt om den hårde kerne er der et beskyttende bælte, som indeholder den positive og negative 
heuristik (Kragh & Pedersen, 1991). Det beskyttende bælte består af hjælpe-hypoteser, der kan 
udvides og ændres, når en af den hårde kernes forudsigelser fejler. Bæltets formål er altså at 
beskytte den hårde kerne mod falsifikation (Larvor, 1998). Den negative heuristiks hensigt er, at 
lede forskningen, således at anomalier, der kan ødelægge kernen, undgås. Samtidig reflekterer den 
kritik væk fra den hårde kerne, imod det beskyttende bælte. I Newtons forskningsprogram for 
eksempel, blev denne rolle udfyldt af geometrisk optik og Newtons teori om atmosfærisk refraktion. 
Hvis himmellegemernes bevægelser ikke så ud til at følge Newtons hårde kerne af teorier, blev 
observationerne set som værende forvrænget af atmosfæren eller misfortolket (Larvor, 1998). Det 
beskyttende bælte ændres altså næsten konstant. Den positive heuristik har den samme funktion, 
som forbilleder har i paradigmer, ved at den giver forskere i et bestemt forskningsprogram bestemte 
problemløsningsteknikker (Larvor, 1998). Den fortæller altså hvilken forskningspolitik, det 
videnskabelige samfund skal følge, og dermed skabe de best mulige resultater (Kragh & Pedersen, 
1991). Den positive heuristik i Newtons forskningsprogram bestod af matematik: 
Differentialregning, teorien om konvergens og differential- og integralligninger (Larvor, 1998).  
Arbejdet indenfor forskningsprogrammer er ulig det i normalvidenskaben. Arbejdet er stadig 
kumulativt, men i modsætning til normalvidenskaben er det en grundlæggende egenskab ved 
programmerne, at de skal kunne fremsætte fundamentale nye teorier (Kragh & Pedersen, 1991). 
Som tidligere nævnt, kan bæltet udvides eller udskiftes for at beskytte den hårde kerne, efterhånden 
som forskningsprogrammet udvikles med succes. Hvis programmet har succes og fører til teorier 
med større forståelse af observerede data, siges det at være progressivt. Hvis forskningsprogrammet 
derimod ikke forklarer nye observationer og ikke leder til fremskridt, kaldes det degenerativt 
(Kragh & Pedersen, 1991). En anden forskel mellem de to er, at et progressivt programs 
beskyttende bælte ændres gennem indre logik, mens det degenerative programs bælte ændres for at 
afværge kritik. Et sådant forskningsprogram vil ifølge Lakatos stadig opretholdes, indtil nye teorier 
udtænkes eller programmet udskiftes helt (Larvor, 1998).  
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Ligesom Kuhn mener Lakatos, at der under et paradigmeskift, som han betegner problemskift, vil 
være flere forskellige grundopfattelser og at der derfor vil opstå konkurrence mellem dem. 
Forskellen fra Kuhn er den måde, hvormed forskningsprogrammerne udskiftes. I Lakatos’ 
videnskabsteori vil et givent videnskabeligt samfund tilhørende et degenerativt forskningsprogram 
være klar over, at deres teorier ikke er helt sande og derved være modtagelige overfor problemskift 
(Kragh & Pedersen, 1991). Men samtidig mener han også, at enhver teori skal fastholdes, da den 
stadig kan medføre videnskabelige fremskridt. Ifølge Lakatos kan en teori kun blive falsificeret, når 
en bedre teori er fremkommet, således at en falsifikation også fungerer som en verifikation (Kragh 
& Pedersen, 1991). Lakatos går ind for det, han kalder sofistikeret falsifikationisme. Her 
foretrækkes en teori frem for en anden, hvis den er i overensstemmelse med et større empirisk 
indhold. Samtidig er det ikke enkeltteorier, der testes mod empiriske data, men hele 
forskningsprogrammer. Det vil sige, at også ideerne bag teorierne sættes op mod hinanden (Kragh 
& Pedersen, 1991).  
Lakatos beskriver det som følgende: “Within a research programme a theory can only be eliminat-
ed by a better theory, that is, by one which has excess empirical content over its predecessors, some 
of which is subsequently confirmed. And for this replacement of one theory by a better one, the first 
theory does not even have to be 'falsified' in Popper's sense of the term. Thus progress is marked by 
instances verifying excess content rather than by falsifying instances; empirical 'falsification' and 
actual 'rejection' become in- dependent.” (Lakatos, 1970). 
Forskningsprogrammer er ifølge Lakatos ikke inkommensurable, idet de godt kan redegøre for de 
samme fænomener og overlappe hinanden. Et program, der ikke forklarer bestemte observationer 
ligeså godt som et andet, skal ikke opgives med det samme, da det kan være i en progressiv fase og 
udvikle sig til en version, der har større empirisk indhold end det konkurrerende program (Kragh & 
Pedersen, 1991). Udviklingen vil være rationel, da en udskiftning af forskningsprogrammer kun vil 
ske efter, det ene program har været i en degenerativ fase så længe, at den ikke har mulighed for at 
komme med nye teorier (Kragh & Pedersen, 1991). Videnskaben udvikler sig altså ved en 
konkurrence mellem flere forskningsprogrammer, hvor det sejrende forskningsprogram vil kunne 
forklare de foregående og en række nye problemstillinger (Kragh & Pedersen, 1991).  
Lakatos mener, at man godt gradvist kan opbygge viden og lave en generel konklusion inden for et 
givent forskningsprogram, så længe man følger den positive heuristik (Feyerabend & Lakatos, 
1973). Her bruges også eksemplet med udviklingen af Newtons forskningsprogram. Under 
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udviklingen af Newtons teori om himmellegemers bevægelse, undergik hans teori en række 
successive modifikationer. De blev ikke påtvunget Newton ved anomalier, selvom disse var til stede 
(Larvor, 1998). I stedet var modifikationerne motiveret af interne logiske problemer, som blev løst 
ved brug af den positive heuristik. Newtons kunne ignorere det faktum, at ingen af modellerne var 
empirisk tilstrækkelige, fordi forskningsprogrammet bevirkede, at han eventuelt ville producere en 
model, som ikke kun passede med de empiriske data, men også forklarede dem. Hvis han vel at 
mærke blev i samme spor (Larvor, 1998).  
 
2.4 Opsamling af Kuhn og Lakatos 
Her sammenlignes de to videnskabsteorier på en sådan måde, at sammenligningen også fungerer 
som en kort opsummering. Forskellene bliver diskuteret nærmere i kapitel 4.   
Tabel 1: Oversigt over forskellen mellem Kuhn og Lakatos’ teorier.   
Kuhn Lakatos 
Videnskaben udvikler sig i paradigmer, som er 
et system af fælles regler og metoder indenfor et 
givent videnskabeligt samfund 
Videnskaben udvikler sig i 
forskningsprogrammer, som er et system for 
fælles regler og metoder indenfor et givent 
videnskabeligt samfund 
Ved paradigmeskift sker der et skift mellem to 
paradigmer, idet det nye paradigme ikke kan 
forklare det gamle 
Ved problemskift sker der et skift mellem to 
forskningsprogrammer, idet det nye program 
godt kan forklare det gamle 
Den videnskabelige udvikling er en irrationel og 
ikke-kumulativ proces  
Den videnskabelige udvikling er en rationel og 
kumulativ proces 
To paradigmer er inkommensurable, altså 
usammenlignelige  
To forskningsprogrammer er ikke 
inkommensurable 
Den normalvidenskabelige forsknings formål er 
at udbygge paradigmet med minimum ændring 
af dens grundlæggende teorier 
Forskningen i programmet går ud på at udbygge 
programmet ved fremsættelse af nye teorier, der 
kan forklare større mængder af empiriske data 
Et paradigme regnes for ineffektivt, hvis det 
ikke kan fastholde den normalvidenskabelige 
forskning og bukker under for anomalierne 
Et forskningsprogram regnes for ineffektivt, hvis 
det vedbliver med ikke at kunne fremsætte nye 
teorier eller konstant laver ændringer i det 
beskyttende bælte for at afværge anomalierne 
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Kapitel 3 – Case: DNA strukturen  
 
3.1 DNA  
Den nuværende forståelse af DNA strukturen, som kan findes beskrevet i biologilærebøger, vil 
blive gennemgået i dette afsnit. Denne information vil gøre det lettere for læseren, at forstå de 
tidligere opdagelser, som gjorde det muligt for James Watson og Francis Crick at komme med deres 
forslag til en struktur i 1953. 
Genetikken, den såkaldte arvelighedslære, fik op gennem 1900-tallet en stadig mere central plads i 
den moderne biologi og kendskabet til de genetiske processer, samt geners effekter har vist sig 
anvendelige i næsten alle biologiske deldiscipliner (Larsen et al., 2003).  
DNA er en forkortelse for 
deoxyribonukleinsyre (på engelsk 
DeoxyriboNucleicAcid). DNA er formet som 
en højresnoet spiral (dobbelt helix) og er en 
polymer af nukleotider (polynukleotid), som 
vist i figur 2. De to polynukleotidkæder i 
DNA’et er antiparallele, den ene streng med 
5’enden øverst og 3’enden nederst og omvendt 
med den anden streng. Hvert enkelte nukleotid 
består af 3 dele: En fosfatgruppe, en 
deoxyribose og en kvælstofholdig base. 
Deoxyribose er bundet til fosfatgruppen, og 
udgør, sammen med denne, ydersiden i DNA 
molekylet, samt rygraden i polymerkæderne. 
Indersiden består af de kvælstofholdige baser, 
som det kan ses i figur 2 (Reece et al., 2011). Figur 2: DNA bestående af to antiparallele polynukleotidkæder. 
Hvert nukleotid består af en fosfatgruppe, en deoxyribose og en af 
fire kvælstofholdige baser. Baserne ses her som de gule og grønne 
forbindelser i molekylets midte. (Reece et al., 2011). 
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I alt indeholder DNA fire forskellige kvælstofholdige baser: A 
(adenin), T (thymin), C (cytosin) og G (guanin). Baserne kan 
man inddele i to familier: Pyrimidiner og puriner. Forskellen på 
de to grupper er at pyrimidiner (C og T) består af en seksleddet 
ring, bestående af carbon og nitrogen. Puriner (A og G) består 
af en seksleddet ring og en femleddet ring, bestående af carbon 
og nitrogen. Disse baser er altid parret, således at A er overfor 
T og C er overfor G (Reece et al., 2011). Det er de svage 
hydrogenbindinger mellem disse basepar, der holder 
dobbelthelixen sammen, se figur 3. A kan danne to 
hydrogenbindinger med T, og C kan danne tre 
hydrogenbindinger med G. Det er antallet af disse bindinger, 
der gør, at baserne altid kun kan side sammen henholdsvis A/T og C/G. Der er stor variation på, 
hvor mange basepar af de to typer, der findes. Det afhænger af, hvilken organisme der er tale om. 
Sammenhængen er dog altid den, at antallet af A = T og C = G. Forskellen mellem organismerne 
ligger i, hvor mange procent der findes af baseparrene (Reece et al., 2011). 
 
Opdagelsen af DNA-strukturen gjorde det muligt at lave en 
mere dybdegående undersøgelse af DNA, som man hidtil ikke 
havde haft mulighed for. Blandt andet måden hvorpå DNA 
replikerer sig selv ved celledeling, kaldet DNA-replikation. 
DNA-replikationen indledes ved, at DNA-molekylets to strenge 
separeres, således at hver streng kommer til at fungere som en 
skabelon for nye komplementære strenge, se figur 4 (Reece  et 
al., 2011). 
 
Nedenstående afsnit vil beskrive det centrale dogme, således at 
der kommer en dybere forståelse af informationsoverførelsen 
fra DNA til protein.  
 
  
Figur 3: Baserne adenin og thymin med 
to hydrogenbindinger, samt baserne 
guanin og cytosin med tre 
hydrogenbindinger. 
Figur 4: DNA replikation hvor de to 
gamle DNA strenge bevares og to nye 
dannes. 
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3.2 Det centrale dogme  
Det centrale dogme er en videnskabelig hypotese, som Francis Crick formulerede i 1958. Dogmet er 
informationsoverførelsen fra DNA til protein, som udføres af to processer, transskription og 
translation, se figur 5.  
Transskription beskriver, hvorledes DNA omskrives til mRNA. Opbygningsmæssigt ligner RNA 
som udgangspunkt DNA, forskellen ligger i at basen Thymin (T) erstattes af Uracil (U) og at 
sukkerenheden er anderledes. Derimod er translationen, som ordet siger, en oversættelse af mRNA 
til protein, som består af aminosyre kæder (Reece et al., 2011). ”Oversættelsen” sker ved, at tre 
nabobaser i mRNA-molekylet koder for en aminosyre. Disse tre baser, også kaldet en sekvens, 
kendes bedre som en triplet eller et kodon. Hver af disse koder for én bestemt aminosyre. Der findes 
64 forskellige såkaldte tripletter, som tilsammen koder for 20 aminosyre, deriblandt nogle som 
koder for den samme aminosyre. Ydermere er tre af de 64 kodons, såkaldte stopkodons/stopkoder, 
som er til for at stoppe informationsstrømmen, translationen, og koder derfor ikke for en 
aminosyre(Sadava et al., 2008). Kodons/tripletter er også kendt som den genetiske kode, se figur 6. 
Figur 5: Det centrale Dogme i biologien af Francis Crick (Reece et al., 2011). 
Figur 6: Den genetiske kode i kodons (Reece et al., 2011). Her ses hvad 
de enkelte kodons koder for.  
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3.3 Historiske personer 
Opdagelsen af strukturen af DNA var en længere proces, hvor mange forskere bidrog med relevante 
forskningsresultater. I afsnittet nedenfor vil de vigtigste personer, som havde indvirkning på 
opdagelsen af DNA, blive introduceret.  I slutningen af dette kapitel, vil der være en tidslinie, som 
vil give et bedre overblik. 
 
3.3.1 Mendel 
I midten af 1800-tallet formulerede Gregor Mendel (1822-1884) en teori om arvelighedslære, længe 
før man opdagede, at der var noget der hed kromosomer. Ved at avle ærteblomster i nøje planlagte 
forsøg, opdagede han basisprincipperne for den genetiske arv (Reece et al., 2011). Omkring 1857 
begyndte Mendel sine forsøg. Den store variation i ærteblomsters udseende gjorde dem ideelle til 
forsøg. For at sikre sig, at blomsterne blev bestøvet på den måde, han ønskede, klippede Mendel 
støvdragerne af blomsterne, før de begyndte at producerer pollen. Derefter bestøvede han 
blomsterne med pollen fra en udvalgt blomst. De resulterende zygoter udviklede sig så til et 
plantefoster i et frø, her kaldet ærter. Dette gjorde, at Mendel altid vidste nøjagtigt hvilke ”forældre” 
planterne havde (Reece et al., 2011).  
Mendel betragtede kun de af plantens træk, som kom til udtryk på to meget forskellige måder. For 
eksempel, så han på blomsternes farve, da hans ærteblomster enten var hvide eller lilla, aldrig en 
blanding. Derudover sørgede Mendel for, at alle de planter, han startede med, var ”true-breeding”. 
Det vil sige at planterne havde forældre, som efter flere generationer af selv-bestøvning, kun fik 
afkom med det samme udseende, som de selv havde (Reece et al., 2011).  
I sine forsøg brugte Mendel typisk to ”true-breeding” ærteblomster af forskelligt udseende. Det 
kunne for eksempel være en plante med hvide blomster og en plante med lilla blomster. Disse to 
planter kaldes for generation P (Parental generation). Efter krydsning af de to planter fås en hybrid 
generation, kaldet generation F1 (First filial generation). Ved at lade F1 generationen selv-bestøve, 
eller ved at krydse to F1 planter, fås generation F2. Mendel valgte typisk at følge udseendet i 
minimum generation P, F1 og F2. Ved at følge udviklingen helt til generation F2, fandt Mendel to 
fundamentale principper, som blev kendt som loven om adskillelse og loven om uafhængigt 
udvælgelse. Loven om adskillelse siger at: ”Ved dannelsen af gameter, adskilles allelerne således, at 
halvdelen går til den ene gamet og den anden halvdel går til den anden gamet” (Reece et al., 2011). 
Loven om uafhængigt udvælgelse siger, at: ”Hvert allelle par separerer uafhængigt af alle andre 
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allel-par under dannelsen af gameter” (Reece et al., 2011). Alt dette opdagede Mendel, før man 
vidste, hvad kromosomer var. I 1866, da Mendels artikel udkom, var der få, der læste den og ingen 
var alvorligt interesserede i det, han havde fundet ud af. Først i år 1900, da de to biologer Hugo de 
Vries og Carl Correns genopdagede Mendels love, blev disse accepteret som nye teorier om 
arvelighed (Bowler, 1983).   
 
3.3.2 Friedrich Miescher 
Kort efter Mendels forsøg isolerede Friedrich Miescher, som den første, det vi i dag kender som 
DNA. Johann Friedrich Miescher (1844-1895) var en schweizisk læge, som flyttede til Tübingen 
for at arbejde i biokemikeren Felix Hoppe-Seylers laboratorium. Hoppe-Seyler foreslog, at 
Miescher skulle undersøge leukocytter og fremstille celler til sine eksperimenter med pus fra friske 
kirurgiske bandager. I pusset fandt han det perfekte materiale for sine analyser og dets histologiske 
renhed tillod ham at opnå en næsten komplet oprensning af de kemiske byggesten, der udgør celler 
(Dahm, 2005).  
 
Miescher fokuserede i først omgang på de forskellige typer af proteiner, der danner leukocyttern. 
Proteiner blev nemlig anset for at være de mest lovende mål, for at forstå hvordan cellerne arbejder. 
Men hans arbejde blev hæmmet af de simple protokoller og det dårlige udstyr, han havde til 
rådighed. Han bemærkede alligevel, at et stof blev udfældet fra opløsningen, når syre blev tilsat og 
opløst igen, når base blev tilsat. Han havde opnået en rå bundfældning af DNA (Dahm, 2005). 
Miescher behøvede dog stadig at adskille det ukendte stof fra proteinerne i celleekstrakterne. Han 
udviklede derfor nye protokoller, som først kunne adskille cellernes kerner fra cytoplasmaet og 
derefter isolere bundfaldet. Den første protokol Miescher udviklede til at isolere DNA, tillod ham at 
isolere nuklein i betydelig renhed og mængder. Men der var stadigvæk for lidt og det var ikke rent 
nok til hans efterfølgende analyser. Han etablerede derfor en anden protokol, som gjorde det muligt 
at rense tilstrækkelige mængder af ren nuklein (Dahm, 2005). 
 
I den anden protokol viste han, at det var særligt vigtigt at slippe af med de forurenede proteiner. 
Han benyttede sig derfor af et pepsinholdigt solvent, som var kendt for sin stærke protein-opløsende 
evne.  Pepsin er et proteolytisk enzym, som er til stede i maven for at fordøje proteiner. Miescher 
anvendte pepsin til at separere DNA fra proteinerne i cellernes cytoplasma (Dahm, 2005).  
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Miescher vaskede pus cellerne (leukocytterne) tre eller fire gange med varm alkohol for at fjerne 
lipiderne. Han lod det resterende materiale virke med pepsinopløsningen mellem 18 og 24 timer ved 
37-45 °C. Efter kun nogle få timer blev et fint gråt pulverformigt bundfald af isolerede cellekerner 
adskilt fra en gul væske. Miescher fortsatte processen og ændrede pepsin-opløsningen to gange. 
Efter denne procedure blev der dannet et bundfald af cellekerner uden cytoplasma. Han rystede 
sedimentet flere gange med ether for at fjerne de resterende lipider. Bagefter filtrerede han 
cellekernerne og vaskede dem med vand, indtil der ikke længere var noget spor af proteiner. 
Miescher vaskede igen cellekernerne adskillige gange med varm alkohol. Han bemærkede, at når 
den nukleare masse blev renset på denne måde, opførte den sig kemisk på samme måde, som når 
cellekerner blev isoleret med saltsyre (Dahm, 2005).    
 
Efterfølgende ekstraherede Miescher de isolerede cellekerner med samme alkaliske ekstraktion, 
som han havde brugt i sin første protokol. Dette gjorde han fordi, at når der tilsættes et overskud af 
eddikesyre eller saltsyre til opløsningen, opnås der et bundfald af nuklein (Dahm, 2005). Miescher 
havde derved med sin anden protokol vist, at nuklein ikke kunne nedbrydes af pepsin, men at han 
kunne opløse bundfaldet ved tilsætning af en base og få det til at genudfælde ved tilsætning af et 
overskud of syre. Miescher fokuserede på bestemmelsen af dets sammensætning og indså, at det var 
anderledes fra proteiner (Dahm, 2005). 
 
Han brændte bundfaldet og kunne derved bekræfte tilstedeværelsen af forskellige elementer, som 
normalt findes i organiske molekyler, for eksempel hydrogen og nitrogen, ved de kemiske 
reaktioner de udviste. Disse tests viste, at nuklein, i modsætning til proteiner, manglede svovl, men 
indeholdt en stor mængde fosfor. Miescher konkluderer derfor, at: ’’We are dealing with an entity, 
sui generis not comparable to any hitherto known group’’ (Dahm, 2005). 
 
Mischers studier inspirerede blandt andet Albrecht Kossel, der også forskede under Hoppe-Seyer, til 
at undersøge nukleins bestanddele (Dahm, 2005). 
 
3.3.3 Kossel & Levene 
Albrecht Kossel (1853-1927) var en tysk biokemiker, som viste, at nuklein er opbygget af proteiner 
og nukleinsyrer. Han arbejdede ligesom Miescher i Felix Hoppe-Seyers laboratorium og var den 
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første til at isolere histon-proteinet i 1884. Fra 1885 til 1901 undersøgte han nukleinsyren og fandt 
at den bestod af de 5 baser: Adenin (1885), guanin, cytosin, thymin og urasil (1901) (Jones, 1953).  
Phoebus Levene (1869-1940) fortsatte Kossels arbejde og viste, at der var to forskellige former for 
nukleinsyrer: DNA og RNA. I 1929 fandt han, at en DNA-monomer består af en base, en 
deoxyribose-gruppe og en fosfat-gruppe. Levne kaldte dette en nukleotid. Han foreslog at DNA var 
opbygget af nukleotider bundet sammen via fosfatgruppen, hvor baserne blev gentaget i en bestemt 
rækkefølge. Ud fra sine forsøg, hvor han isolerede nukleinsyrer fra forskellige organismer, foreslog 
han, at DNAs struktur var et tetranukleotid, hvor de fire baser fremkom i lige store mængder 
(Hargittai, 2009). Dette blev kendt som tetranukleotid-hypotesen. Den blev først modbevist i 
1940’erne af Erwin Chargaff, hvilket beskrives i et senere afsnit (Hargittai, 2009).  
 
3.3.4 William Henry Bragg & William Lawrence Bragg 
Det var ikke Crick og Watson, der selv opdagede metoden, hvorved man kunne se strukturen på 
DNA. Det var der andre, der havde tænkt på før dem og mange brugte denne metode til andet 
naturvidenskabeligt arbejde.  
 
Sir William Henry Bragg (1862-1942) og hans søn Sir William Lawrence Bragg (1890-1971) havde 
begge en bred viden inden for matematik og arbejdede begge med røntgen i begyndelsen af 1900-
tallet. William Lawrence Bragg var, ud over at være den yngste Nobelprismodtager, også leder af 
Cavendish laboratoriet, hvor opdagelsen af DNA-strukturen blev gjort i 1953 (Medlin, 1986), 
(Bragg, 1925) & (Strathern, 1997).  
Indtil 1904 var der indsamlet en stor mængde viden og udført eksperimenter, der undersøgte 
naturen og ioners egenskaber, samt lovene omkring ioniserende stråling og egenskaberne af de 
forskellige typer stråling, især alfa-, beta- og gammastråling og en række andre radioaktive stoffer 
(Medlin, 1986). W. L. Bragg udførte en kritisk og grundig gennemgang af alle oplysninger, især var 
han interesseret i de tre former for stråling. Han kom efterfølgende med den konklusion, at der var 
en radikal forskel mellem alfa stråling og de andre former for stråling (Medlin, 1986). 
 
William Lawrence Bragg arbejdede med at fastlægge krystalstrukturen af blandt andet NaCl, KCl 
og ZnS. Hans far, William Henry Bragg, fremstillede et spektrometer, der kunne måle intensiteten 
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af en røntgenstråle, ved at måle på mængden af ioner den producerede, som viste, at 
spredningen/mønstret afspejlede krystalstrukturen (Moore, 1972). 
 
William Lawrence Bragg er i høj grad kendt for 
”Bragg’s lov”, som gør det muligt at beregne 
atomernes position i et krystal, i forhold til hvordan 
røntgenstrålen/fotonerne diffrakteres af 
krystalgitteret. Når man sender røntgenstråler 
igennem et krystal, vil noget at strålen blive 
absorberet og noget vil blive reflekteret fra det 
øverste lag atomer og noget fra det andet lag og så videre. 
Nogle vil gå lige igennem. Figur 7 til højre viser røntgenstrålingens diffraktion på et krystal. 
Afstanden imellem to planer i krystalgitteret kaldes ”d”, og indfaldsvinklen af strålen (A og B) er 
lig med udfaldsvinklen af refleksionen kaldes ”θ”.  Bølgelængden kaldes λ og nλ er vejlængde-
forskellen på et helt antal bølgelængder (Moore, 1972). 
 
Hvis vi skal redegøre for Braggs ligning:             , 
kan det nemmest illustreres ved Figur 8 til venstre. Hvis 
summen af længderne AB + BC er et helt antal bølgelængder, 
vil der forekomme konstruktiv interferens. Det vil sige at, 
summen af AB + BC kaldes nλ, og kan også skrives som, at 
afstanden mellem B og C er det samme som ½λ (Moore, 
1972). Den retvinklede trekant nedenunder, viser hvorledes at 
AB er angivet ved afstanden        , og derfor kan 
betingelsen for konstruktiv differens skrives: 
                
 
Denne ligning, som kaldes Bragg’s lov, og bruges som tidligere nævnt, når man skal bestemme 
atomernes position i et krystal, og man bruger den til at identificere krystaller eller som i tilfældet af 
DNA strukturen. Flere information om røntgendiffraktion findes i appendiks I.   
 
Figur 7: Skitse af William Lawrence Braggs lov.  
Figur 8: Detaljeret skitse over Braggs lov 
omhandlende udregningen fra punkt til 
molekyle. 
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Med denne metode var det nu muligt at tænke i nye baner og undersøge andre ting indenfor 
genetikken.  
3.3.5 William Astbury 
William Astbury (1898-1961) vandt et legat til Jesus College, Cambridge, i fysik, kemi og 
matematik. I sin tid på Jesus College studerede Astbury under Professor A. Hutchinson, som i 1921 
anbefalede ham til Sir William Henry Bragg. I 1923 blev Astbury så ansat under Bragg, hvor han 
blev sat til at lave en serie af røntgendiffraktionsbilleder til en række foredrag. Dette blev kimen til 
Astburys store passion for røntgen-analyser af proteinfibre (Bernal, 1963). 
I midten af 1930’erne lavede Astbury et eksperiment, hvor han undersøgte proteinkomponenten 
keratin i uld. Han tog adskillige røntgenbilleder, hvor prøverne enten var strakt ud eller ikke strakt 
ud og hvor der var forskelle i fugtighed og temperatur. Disse billeder opdelte han i to grupper: α og 
β, og viste, at de med den rigtige behandling kan skifte fra den ene form til den anden. Dette ledte 
ham til den forståelse, at strukturer med disse former kommer af forskellige foldninger af den 
samme polypeptidkæde (Bernal, 1963). 
Senere forsøgte han at bruge denne fiberdiffraktionsteknik på andre proteiner, heriblandt muskel og 
kollagen, da han fandt et keratinlignende diffraktionsmønster i æggemateriale. Astbury forsøgte sig 
herefter med et andet materiale end protein og lavede en af de første hypotetiske modeller for DNA-
strukturen i 1938. Det lykkedes ham dog ikke at finde den rigtige struktur på trods af den store 
mængde røntgendata, han havde. I 1948 kom han dog meget tæt på og hans data blev siden hen 
brugt af Linus Pauling, som der redegøres for i et senere afsnit (Bernal, 1963).  
 
3.3.6 Fred Griffith 
Fred Griffith (1879-1941) var den første i 1928 til at bestemme arveegenskaber hos pneumokokker, 
som er bakterier, der giver lungebetændelse (Avery et al., 1943). Han arbejdede med de to stammer 
S og R, hvor S-stammen var infektiøs og R-stammen harmløs. S-bakterierne er inkapslede og 
dermed beskyttet fra værtens immunforsvar, hvorimod R-bakterierne ikke har nogen kapsel og 
derfor nedbrydes af immunforsvaret (Avery et al., 1943). Griffith viste, at de ikke-infektiøse R-
bakterier kunne transformeres til inkapslede og infektiøse S-bakterier. Dette opdagede han ved at 
injecere raske R-bakterier og S-bakterier dræbt ved opvarmning i en rask mus. De opvarmede S-
bakterier var nu ikke længere infektiøse, da de jo var døde (Avery et al., 1943). Musen døde og fra 
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dens blod isolerede han levende, infektiøse bakterier af S-stammen. Han konkludede, at noget var 
blevet overført fra de døde S-bakterier til de harmløse R-bakterier, som havde transformeret dem til 
infektiøse S-bakterier (Avery et al., 1943). I 1936 viste to andre forskere, at denne transformation 
også finder sted hos vira (Avery et al., 1943). Dette forsøg blev senere brugt af Avery til at forklare 
det transformerende princip. 
Det skulle senere vise sig, at Fred Griffiths nevø, John Griffith, fik stor betydning for 
gennembruddet i 1953. Han havde beregnet basernes placering overfor hinanden, hvilket var en af 
de sidste nødvendige byggesten for at fastslå strukturen af DNA (Strathern, 1997). 
 
3.3.7 Oswald Avery 
Oswald Avery (1877-1955) arbejdede på at isolere og karakterisere den kemiske komponent af det 
transformerende princip, som i Griffiths forsøg viste sig at kunne omdanne en bakteriestamme til 
en anden (Avery et al., 1943).  
Avery og hans team efterprøvede Griffiths forsøg in vitro (Avery et al., 1943). De opvarmede S-
bakterier for at slå dem ihjel. De døde S-bakterier blev derefter lyserede, således at deres 
cellemembran blev ødelagt og der kun var cellens organeller og DNA tilbage. Alle komponenterne i 
blandingen blev testet for at have transformationsevnen (Avery et al., 1943). De fandt, at det 
hverken var indkapslingen, proteinerne eller RNA’et, der havde denne evne, da transformationen 
godt kunne finde sted, selvom disse blev ødelagt i nævnte rækkefølge. Ved behandling med 
DNAase, som er et enzym der katalyserer spaltningen af DNA-rygraden, kunne transformationen 
ikke finde sted. Avery og hans kollegaer fandt på den måde ud af, at DNA er den fundamentale 
enhed af det transformerende princip (Avery et al., 1943). De konkluderede altså, at DNA og ikke 
proteiner eller kromosomer var ophav til det transformerende princip (Strathern, 1997). Avery var 
dog usikker på, om princippet var det korrekte. I april 1952 kom A. D. Hershey og Martha Chase 
med en artikel, hvor de kunne konkludere med sikkerhed, at Averys transformerende princip var 
sandt (Strathern, 1997).  
 
Side 21 af 52 
 
3.3.8 Erwin Schrödinger 
I 1944 udgav fysikeren Erwin Schrödinger (1887-1961) bogen ”What is Life?”, hvori han blandt 
andet giver en beskrivelse af datidens og sit eget syn på genetik. Dette baserer han på sin viden om 
fysik og biologi. Denne bog blev startskuddet til kapløbet om opdagelsen af DNA-strukturen.   
Af biologerne Dr. Inkster, Dr. Padraig Browne og S.C. Roberts, lærte Schrödinger, at 
kromosomfiberen er ”den mest essentielle del af en levende celle” (Schrödinger, 1944). 
Kromosomer, fik Schrödinger at vide, var komplekser af proteiner og DNA. Man var på den tid 
ikke sikker på, hvorvidt det var proteiner eller DNA i kromosomerne, som indeholdt arvematerialet. 
Schrödinger mente, at kromosomerne måtte indeholde en aperiodisk krystalstruktur. Hvor en 
periodisk krystal er en konstant gentagelse af det samme mønster, er en aperiodisk krystal en mere 
tilfældig sammensætning af de indgående ioner, atomer eller molekyler i en krystallinsk struktur. 
En aperiodisk krystal ville derfor være meget lig baserne i en DNA-streng, da disse ikke har et 
gentagende mønster i den enkelte streng, men sidder i en krystallinsk orden. Schrödinger mente 
altså, at der var tale om en lang, aperiodisk krystal. Han vidste bare ikke, hvor bred den var, eller 
hvor mange strenge der var tale om (Schrödinger, 1944).  
Schrödinger understreger derudover vigtigheden af, at bindingerne i krystallen er tilstrækkeligt 
stærke, så de kan være stabile over mange generationer ved forskellige temperaturer. Når et 
molekyles temperatur er på det absolutte nulpunkt, har molekylet den laveste energi. For at bryde 
bindingerne i et molekyle, kræves der en vis mængde energi. Derfor kan selv svage bindinger bestå 
ved det absolutte nulpunkt. Disse svage bindinger brydes, når der tilføres varme og dermed energi 
eller ved højere temperaturer (termiske energier) (Schrödinger, 1944). 
Der kommer altså en brydning af bindingerne, når der tilføres tilstrækkelig varme, men der er ingen 
fast grænse for hvornår brydningen finder sted. For at bindingerne skal brydes, skal energien af 
molekylet være større end bindingsenergien. Desto højere temperatur, des større er sandsynligheden 
for at bindingerne brydes, da der er højere termisk energi. Denne sandsynlighed beskriver 
Schrödinger igennem ”forventningstidspunktet”. Det er afhængig af forholdet mellem to energier 
(Schrödinger, 1944). Den første energi beskrives med W og det er den energiforskel, det tager at 
foretage en brydning, også kaldet bindingsenergien. Den anden energi karakteriseres ved den 
termiske energi af den varmebevægelse, der forekommer ved den pågældende temperatur, altså de 
termiske energier. Mens den absolutte temperatur kaldes for T, betegnes den karakteristiske energi 
kT, hvor k er Boltzmann’s konstant (1,3806503 x 10-23 J/K) (Chang & Overby, 2011). Det er i dag 
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mere almindeligt at bruge gaskonstanten, R = k x Na, som er 8,314 J/(K x mol). Na er kendt som 
Avogadros tal, hvilket er en konstant på 6 x 10
23 
per mol. Når man bruger gaskonstanten, får man 
den energi, det tager at bryde bindingerne for et mol af det pågældende stof. Med Boltzmann’s 
konstant finder man den mængde energi, det tager at bryde bindingerne i et enkelt molekyle. 
Schrödinger brugte Boltzmann’s konstant og de eksempler, der er herunder, er derfor lavet med 
denne (Schrödinger, 1944).  
Endvidere kan Schrödinger konstatere, at chancen for at lave en brydning i krystallen er større og 
forventningstidspunktet derfor mindre, jo mere temperaturen stiger. Altså jo større forholdet mellem 
W og kT er, des længere er forventningstidspunktet. Det overraskende er, hvor lidt der skal til, for 
at lave enorme udsving i forventningstidspunktet. For eksempel er forventningstidspunktet blot en 
tiendedel sekund, når W er 30 gange kT. Men når W/kT stiger til 50, bliver forventningstidspunktet 
til 16 måneder. Bliver W 60 gange kT, stiger forventningstidspunktet yderligere til 30.000 år. 
Disse beregninger lavede Schrödinger ved brug af Boltzmann’s fordelingslov: 
t =    
 
   
Her er forventningstidspunktet t afhængigt af bindingskonstanten W i forhold til de termiske 
energier kT. er af størrelsesordenen 10-13 sekund, og er den hurtigste bevægelse, der kan 
forekomme i naturen. Det er den tid, hvormed molekyler vibrerer (Schrödinger, 1944).  
Det er altså vigtigt, at bindingerne er tilstrækkeligt stærke i krystallen, da en for svag binding ikke 
ville kunne holde til den fysiologiske termiske energi i menneskekroppen. Et W på 60 RT svarer til 
en bindingsenergi på ca. 150 kJ/mol, hvilket er karakteristisk for kovalente bindinger (Chang & 
Overby, 2011). Dette beregnes ved at beregne 60 RT: 
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3.3.9 Erwin Chargaff 
I 1944 læste Erwin Chargaff (1905-2002) Averys artikel om, at generne bestod af DNA. Dette 
fangede hans interesse og han begyndte sit arbejde med nukleinsyrernes kemi (Kresge et al., 2005). 
Han opfandt en metode til at analysere de nitrogenholdige komponenter og sukker-molekylerne i 
DNA’et fra forskellige dyrearter. Denne metode gjorde ham i stand til at identificerer puriner 
(adenin og guanin) og pyrimidiner (thymin og cytosin) ved hjælp af deres ultraviolette 
absorptionsspektrum (Kresge et al., 2005). I 1950 publicerede han sine opdagelser, kendt som 
Chargaff’s regler. Disse viste, at det i DNA gælder at: 
1. Mængden af thymin altid er den samme som mængden af adenin. 
2. Mængden af guanin altid er den samme som mængden af cytosin. 
3. Mængden af puriner er altid den samme som mængden af pyrimidiner.  
 
Endvidere fandt han, at sammensætningen af DNA varierer fra art til art, men at disse regler også 
gælder for andre organismer end mennesker (Kresge et al., 2005). 
I 1952 fortalte Chargaff Watson og Crick om sin opdagelse. Ifølge Chargaff virkede de to forskere 
fuldstændigt uvidende omkring baseparringsprincippet. Han mente selv, at hans regler var en stor 
hjælp, da de måneder senere skabte deres model af DNA (Kresge et al., 2005). 
 
3.3.10 G. R. Wyatt 
I 1951 udgav kemikeren G. R. Wyatt en artikel, hvori han beskriver de metoder han brugte til at 
finde mængden af de enkelte nukleinsyrere i DNA. Han starter med at bruge en stærk syre til at 
hydrolysere DNA. Herved splittes DNA’et til de enkelte nukleinsyrere. Herefter undersøgte han 
opløsningen af nukleinsyrerne ved hjælp af papir kromatografi (Wyatt, 1951).  
Wyatt placerede en dråbe af denne opløsning på et filtrerpapir. Efter et stykke tid havde dråben 
spredt sig, som ringe på filtrerpapiret. Hver ring var en bestemt nukleinsyre, mens væske, som 
nukleinsyrerne var opløst i, nemlig isopropanol (65 %) solvent, ville være til stede i hele pletten og 
samtidig forme den yderste ring. Wyatt målte afstanden fra nukleinsyrernes ringe til midten, og 
dividerede dem med afstanden fra opløsningsvæskens ring til midten. Hermed fik han nukleinsyrens 
RF værdi, nemlig den relative afstand, syren har vandret i forhold til opløsningsvæsken (Wyatt, 
1951). Disse afstande kan ses i tabel 2. Ved at dividere nukleinsyrens tilbagelagte afstand med 
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isopropanols tilbagelagte afstand, gør Wyatt tiden til en uvæsentlig faktor. Om han venter én time 
eller tolv timer, før han måler, er ligegyldigt, da den afstand, som de to ringe bevæger sig i forhold 
til hinanden, forbliver den samme. Ved at sammenligne med opløsninger, hvor han kendte den 
enkelte nukleinsyre, kunne Wyatt bestemme, hvilken ring der hørte til den bestemte nukleinsyre. 
(Wyatt, 1951).   
 
For at bestemme mængden af de forskellige nukleinsyre i DNA, måtte Wyatt lave kontakt print af 
kromatogrammet ved hjælp af ultraviolet lys. Dette ville give et billede, hvor ringene ikke blot er en 
våd ensfarvet ring på et stykke papir, men en grå eller sort ring på et hvidt papir, idet nukleinsyrene 
absorberer det ultraviolette lys. Alt efter hvor mørke ringene var, kunne Wyatt bestemme, hvor stor 
koncentrationen af den enkelte nukleinsyre var i DNA. Dette bestemte han ved at sammenligne med 
lignende billeder, hvor han havde en kendt koncentration af nukleinsyren (Wyatt, 1951).  
Ringenes placering viser altså hvilken nukleinsyre, der er tale om, mens intensiteten af farven på 
ringen fortæller, hvor stor koncentrationen af denne nukleinsyre er.  
Ved hjælp af disse eksperimenter opdagede Wyatt, at fordelingen af nukleinsyrer er forskellig fra 
art til art. Indenfor den samme art er fordelingen den samme, hvilket kan ses i tabel 3, hvor kalv, 
okse og tyr har stort set ens mængder nukleinsyre. Tyrens tal afviger en smule, hvilket Wyatt mener 
skyldes, at han brugte en lidt anderledes metode til at finde disse tal. I tabel 3 ses det, at mængderne 
Tabel 2: Vandringer i filtrerpapir kromatografi af nukleinsyrer i isopropanol relativt til solventet (Wyatt, 1951). 
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af adenin og thymin for individerne er næsten lige store. Det samme gør sig gældende for cytosin og 
guanin (Wyatt, 1951). 
Tabel 3: fordeling af puriner og pyrimidiner i nukleinsyre, efter hydrolyse (Wyatt, 1951) 
 
 
3.3.11 Sven Furberg 
Sven Furberg (1920-1983) havde også en vigtig rolle i opdagelsen af DNA-strukturen.  Han var 
PhD-kandidat og blev opfordret af sin kemiprofessor til at tilbringe tid i Josh Desmond Bernals 
(1901-1971) laboratorium. Derfor tog han i 1947 til Birkbeck. Carlisle formåede at få nogle 
krystaller af cytidin (som var dannet af pyrimidin basen, cytosin, koblede til en deoxyribose-
sukkerring). Dette materiale gav han til Furberg, som lavede den første røntgenundersøgelse 
(Doonan, 2004).  
Det lykkedes Furberg i 1949 at bestemme strukturen af nukleosidet, cytidin, ved at bruge 
røntgendiffraktion. Molekylet består af en base, pyrimidin, som er bundet til et sukker, ribose. 
Ifølge Furberg gav denne opdagelse vigtige geometriske oplysninger, hvis geometrien af 
nukleosider i DNA var den samme som i krystallen cytidin (Doonan, 2004). Man fandt senere ud af, 
at denne type molekyle indgår i DNA.  Furberg fandt også ud af, at baserne og sukkerringene sidder 
vinkelret på hinanden. Furberg foreslog også, at DNA-strukturen var en helix og dette har Crick og 
Watson sidenhen brugt som inspiration (Brown, 1983). 
 
3.3.12 Linus Pauling & Robert Corey 
I 1948 begyndte Linus Pauling (1901-1994) at studere sekundære proteinstrukturer (α-helix og β-
sheet). Han fandt ud af, at polypeptid-kæder, lavet af sekvenser af aminosyrer, snoede sig i en 
bestemt helixform, som han kaldte α-helixen. Dette opdagede han ved hjælp af røntgendiffraktions- 
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billeder af bestemte fibrøse proteiner samt overvejelser af de kemiske bindinger i 
polypeptidkæderne  (Pauling & Corey, 1953). Pauling interesserede sig udover proteiners struktur 
også for DNA. 
I februar 1953 udgav Linus Pauling og Robert Corey (1897-1971) en artikel i Nature (Pauling & 
Corey, 1953), hvor de mente at have fundet strukturen for DNA. Denne struktur, hævdede de, var 
kompatibel med hovedpunkterne i røntgendiagrammet og med de generelle principper omkring 
molekylære strukture. Derudover passede strukturen med de fleste af stoffernes kemiske 
egenskaber. Pauling mente at DNA’et måtte bestå af tre polynukleotid-strenge, som snoede sig om 
hinanden i en helix. Strengene var formet af fosfat-diester-grupper imellem β-D-ribofuranose (i 
RNA) eller β-D-deoxyribofuranose (i DNA), hvor de var sat sammen med 3´ og 5´ enden. Hver 
kæde havde omkring 24 nukleotidenheder og helixen var snoet syv gange mod højre. Fosfat-
grupperne sad tæt sammen om molekylets akse med pentose placeret omkring dem. Purin- og 
pyrimidin-grupperne sad radialt omkring pentosen og var placeret nogenlunde vinkelret på 
molekylets akse (Pauling & Corey, 1953).  
Det kan tænkes, at Pauling ville have fundet DNA’s struktur, hvis han ikke var blevet forhindret i at 
deltage i en  konference i London i 1952. hvor nye vigtige røntgendiffraktions-data blev fremvist. 
Her var Watson og Crick med. Desværre blev Paulings pas til England ikke godkendt og han kunne 
derfor ikke deltage  (Pauling & Corey, 1953). 
 
3.3.13 Rosalind Franklin & Maurice Wilkins 
I 1951 fik kemikeren Rosalind Franklin (1920-1958) et tre-årigt forskningsstipendium på Kings 
College i London, hvor hun fik til opgave at forbedre deres krystallografi-afdelingen. På dette 
tidspunkt var fysikeren og molekylærbiologen Maurice Wilkins (1916-2004) allerede i gang med at 
bruge røntgenkrystallografi med henblik på at finde DNA-strukturen. Uheldigvis var Wilkins på 
ferie, da Franklin blev ansat og da han kom tilbage antog han, at hun var blevet ansat som hans 
assistent. Dette forårsagede en del gnidninger i deres indbyrdes forhold (Maddox, 2002), (Klug, 
1974). 
Det lykkedes Franklin at lave to sæt billeder af krystalliserede DNA-fibre i høj-opløsning. Ud fra 
disse fandt hun basis-dimensionerne for DNA. Derudover kunne hun klart se, at fosfatgrupperne sad 
på ydersiden af DNA’et, og at det sandsynligvis var en helix-struktur. Disse resultater præsenterede 
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Franklin på et foredrag på Kings College, hvor James Watson var til stede. Watson indrømmer i sin 
bog ”The Double Helix”, at han ikke hørte efter og senere ikke kunne forklare sin partner Crick, 
hvad foredraget handlede om (Sayre, 1975). 
Wilkins havde et godt forhold til Crick og Watson, mens Franklin ikke kendte dem nær så godt og 
derfor ikke arbejdede sammen med dem. Ifølge Watson indrømmer Wilkins at have duplikeret 
Franklins røntgenresultater. Disse billeder viste Wilkins til Watson, som derpå straks indså deres  
betydning. Franklins forskning blev nu forlagt i Medical Research Council. Watson og Crick 
fortalte aldrig Franklin, at de kendte til hendes materiale, og de anerkender heller ikke deres gæld til 
hendes arbejde, da de offentliggjorde deres klassiske arbejde i april-udgivelsen af Nature i 1953. 
Efterfølgende indrømmede Crick, at Franklin blot var få skridt fra at realisere dobbelt-helixen i 
foråret 1953 (Franklin & Gosling, 1953), (Maddox, 2002), (Watson, 1968).  
 
3.3.14 Francis Crick & James Watson 
Francis Harry Compton Crick (1916 – 2004) fik en middelmådig eksamen i fysik fra University 
College i London og begyndte sit arbejde med at forske videre i fysik. Efter anden verdenskrig, 
hvor Crick arbejdede med at konstruere miner, var han igen klar til at forske. I 1946 fulgte Crick 
nogle forelæsninger afholdt af Linus Pauling. Disse forelæsninger vakte Crick interesse for kemiens 
verden (Strathern, 1997). Omkring samme tid som Crick fulgte disse forelæsninger, læste han 
bogen ’’What is life?’’ af Schrödinger. Denne vakte Crick’s interesse og snart blev fysikken 
erstattet med biologien og kemiens verden. I 1947 blev Crick indskrevet på Cavendish-laboratoriet 
på Cambridge University som forsker. To år efter blev Crick optaget i ’’The Cambridge Medical 
Research Council Unit’’, der gjorde det muligt for ham at begynde et egentligt forskningsprojekt 
inden for biologi. Hurtigt blev Crick kendt over hele laboratoriet for sine teorier, der ofte tog 
udgangspunkt i andres (Strathern, 1997).  
 
Et par år efter Crick’s ankomst til Cavendish-laboratoriet på Cambridge University ankom den unge 
amerikaner James Dewey Watson (født 1928 i Chicago). Watson blev i en ung alder ’’opdaget’’ 
som et vidunderbarn, og i en alder af 15 år kom Watson ind på Chicago University. Ifølge hans 
lærere tog Watson ikke undervisningen seriøst eller fulgte med, men alligevel var det muligt for 
ham altid at få topkarakterer. Som 19-årig afsluttede Watson sin eksamen fra Chicago og fortsatte 
videre med at studere ornitologi på University of Indiana. Under det nye studie var der to ting, som 
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påvirkede Watson i en anden retning. Først læste han ’’What is life?’’ af Schrödinger, der 
klargjorde for ham, at der var noget, der hed gener. Efter at have læst denne bog, var Watson klar 
over, at det var inden for dette felt, at han skulle arbejde. Han vidste dog ikke, hvordan han skulle 
komme ind på denne retning. Den anden ting, der påvirkede Watson, var hans studier hos Salvador 
Luria (amerikansk mikrobiolog). Luria havde opdaget en bestemt type virus, hvis egenskaber han 
gjorde store fremskridt indenfor at klarlægge, ved hjælp af røntgenstråler (Strathern, 1997). I 1950 
fik Watson et stipendium, der gjorde det muligt for ham at studerer bakteriernes stofskifte. Under en 
tur til Napoli mødte Watson den 33-årige Wilkins, der forskede på Kings College i London. Det var 
i Napoli, at Watson så de første røntgendiffraktionsbilleder af DNA (Watson, 1968). Herefter vidste 
Watson, at det var denne metode, han havde ledt efter, at det var den helt rigtige metode at bruge til 
at undersøge DNA-molekylets opbygning. Efterfølgende ville Watson flyttes til Cavendish-
laboratoriet i Cambridge. Her var et forskerteam nemlig allerede var i gang med røntgendiffraktion 
af proteiner. Få dage efter, at han fyldte 23 år, ankom Watson til Cavendish-laboratoriet. Der gik 
ikke længe, inden Watson og Crick mødte hinanden. Crick mente, at Watson havde den samme 
opfattelse af biologien, som han selv havde og Watson mente, at Crick var den kløgtigste mand, han 
nogensinde havde arbejdet sammen med (Watson, 1968).  
Omkring 1951 blev Watson inviteret af Wilkins til et seminar med Franklin, hvor hun fremlagde 
sine vigtige resultater omkring DNA’s opbygning, som hun havde fået fra 
røntgendiffraktionsbilleder. Ved dette seminar så Watson, at Franklins resultater viste, at DNA 
sandsynligvis var spiralformet. Kort efter Franklins seminar kastede Crick og Watson sig ud i at 
finde ud af, hvordan DNA var opbygget. Men hurtigt løb de ind i vanskeligheder. De startede med 
tre sammenkædede spiraler, en trippelhelix. Derefter skulle de finde ud af, hvor baserne sad - om de 
skulle sidde på indersiden eller ydersiden (Strathern, 1997). Crick og Watson valgte at sætte baserne 
på ydersiden. Ud fra den opfattelse, at de havde fået det helt store gennembrud, inviterede Crick og 
Watson deres kolleger fra Kings College, til at se hvad de var kommet frem til. Dette blev ikke til 
den store succes, da det hurtigt blev klart, at dette ikke var den rigtige opbygning (Strathern, 1997). 
Lederen af Cavendish-laboratoriet, William Lawrence Bragg, var bestemt heller ikke begejstret for 
dette resultat og bestemte sig hurtigt for, at det måtte være Crick, der stod til ansvar for dette 
fejlagtige resultat og forbød ham derved at arbejde med DNA igen. I slutningen af 1951 så det 
således ud til, at det var slut for Crick og Watson og deres arbejde med at afsløre DNA’s 
opbygning. Men Crick og Watson’s ambitioner og mål var ikke sådan til at stoppe. Godt nok havde 
Crick forbud mod at arbejde med DNA, men ingen kunne forbyde ham i at tænke på det. Han 
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besluttede sig derfor til at starte forfra. I stedet for at sætte baserne på ydersiden, satte Crick baserne 
på indersiden af den snoede spiral. Crick havde en ide om, at en model af DNA måtte kunne 
muliggøre den såkaldte replikation. At den genetiske information, der gik fra celle til celle, måtte  
 
have et eller andet at gøre med rækkefølgen af de fire baser. Selvom det ikke var tilladt for Crick at 
arbejde med DNA’s opbygning, kunne han ikke holde det for sig selv. En af dem, han luftede nogle 
af sine tanker for, var matematikeren John Griffiths. Af Griffith fik Crick nogle beregninger, der 
viste, at adenin måtte være parret med thymin og cytosin med guanin (Strathern, 1997). Derved så 
Crick, at ved replikation måtte spiralens to strenge gå fra hinanden, så de hver især kunne være en 
skabelon for en ny streng. En ny streng, der ville være nøjagtig magen til den gamle. Crick havde 
imidlertid ikke opfattet, at Griffiths arbejdede ud fra en anden model af DNA’s opbygning, som 
Griffiths selv var komme frem til, se figur 9. Ud fra Griffiths model kunne man nu tilknytte 
Chargaff’s regel. Dog så det ikke ud til, at Crick kom frem til denne sammenhæng, da han og 
Watson forsøgte at komme frem til en model så hurtigt som muligt. Dette skyldtes, at de ikke var i 
tvivl om, at der var andre på sporet til at opdage DNA-strukturen  (Strathern, 1997). 
 
Da Crick og Watson hørte, at Pauling skulle til Kings College for at se de nyeste 
røntgendiffraktionsbilleder, var de sikre på, at intet kunne stoppe ham i at gøre nye opdagelser 
omkring DNA-strukturen. Til Crick og Watson’s held, kom Pauling aldrig til England. I efteråret 
1952 kom Paulings søn, Peter Pauling, til Cambridge. Han kunne meddele Crick og Watson, at hans 
far havde genoptaget arbejdet med DNA’s opbygning og at han havde en artikel på vej. Igen 
Figur 9: Til venstre: Basernes placering som Crick mente de skulle sidde, hvor baserne sad ovenpå hinanden. Til højre: 
Basernes placering som Griffith mente det de skulle sidde, hvor baserne sad overfor hinanden (Strathern, 1997). 
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frygtede Crick og Watson, at de nu var blevet slået. Pauling skrev i sin artikel, at DNA-strukturen 
var opbygget af tre strenge (Hager, 1996). Denne lignede utroligt meget den model, som Crick og 
Watson havde opstillet tidligere, dog meget mere detaljeret. Watson overbeviste efterfølgende sig 
selv om, at det måtte være Pauling, der havde begået en fejl. Det pointerede Watson overfor alle han 
kendte, så efter at have fortalt det til alle på Cavendish-laboratoriet, tog han til Kings College 
(Strathern, 1997). Her forsøgte Wilkins at berolige Watson ved at vise ham de nyeste 
røntgendiffraktionsbilleder, Franklin havde lavet. På baggrund af de nye billeder, var Watson ikke 
et sekund mere i tvivl om, at DNA kun bestod af to spiraler. Med dette sikkert, var Crick og Watson 
igen i gang med deres DNA-model. Watson og W. L. Bragg havde været så optagede af Watsons 
nye opdagelse, at Bragg ikke opdagede, at han havde givet Crick tilladelse til at arbejde med DNA 
igen. Ud fra Franklins nyeste billede gættede Watson, at DNA var opbygget af en dobbeltspiral, en 
dobbelthelix (Strathern, 1997). Imidlertid gik de igen tilbage til at baserne skulle sidde på 
ydersiden. På dette tidspunkt var de allerede halvt færdige med den nye model, og skulle de være de 
første, havde de ikke tid til at bygge en ny. Crick nægtede derfor at lade ideen om baserne på 
indersiden forsvinde. Desuden mente han ikke, at det ville have givet mening at sætte baserne på 
ydersiden. Præcis som Griffiths’ model havde fremlagt, regnede Watson sig frem til, at hvis A sad 
overfor T og C sad overfor G, ville man have to forskellige par og samtidig ville de have nøjagtig 
samme form og størrelse (Strathern, 1997). Den 7. marts 1953, blot fem uger efter at de startede på 
den nye model, var de færdige, se figur 10.  
Rygtet om den færdige model spredtes hurtigt. Den 25. april 1953 
blev Crick og Watson’s opdagelse offentliggjort i Nature-artiklen: 
Molecular Structure of Nucleic Acids (Watson & Crick, 1953).  
Lige efter, i samme nummer af Nature, kom også Wilkins artikel: 
Molecular Structure of Deoxypentose (Wilkins et al., 1953) samt 
derefter Franklins: Molecular Configuration in Sodium 
Thymonucleate (Franklin & Gosling, 1953). I 1962 blev Crick, 
Watson og Wilkins tilkendt Nobelprisen i medicin og fysiologi for 
modellen af DNA-strukturen som en dobbelthelix 
(Strathern, 1997). Franklin fik ikke del i denne Nobelpris, 
da hun døde fire år forinden (Sayre, 1975), (Klug, 1968). 
 
Figur 10: Crick og Watsons model af DNA 
strukturen. Strukturen er en dobbelt helix, hvor 
baserne er parret A/T og G/C (Strathern, 1997). 
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Tidslinien på figur 11 er en opsummering over de personer, der bidrog på den ene eller anden måde 
til opdagelsen af DNA strukturen. Tidslinien illustrerer, hvad de enkelte forskere bidrog med og 
hvornår. 
 
  
Figur 11: Tidslinie over relevante forskere i forhold til casen. 
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Kapitel 4 – Diskussion  
4.1 Diskussion 
Udviklingen fra udgivelsen af Mendels opdagelse i 1866 til Watson og Cricks artikel i Nature i 
1953, kunne tyde på at være en ophobning af videnskabelige resultater. Om casen udvikler sig på en 
sådan måde, eller følger en af de to videnskabsteorier, præsenteret i kapitel 2, vil blive diskuteret i 
dette kapitel. Først vil forløbet diskuteres ud fra Kuhns paradigme-teori. Derefter vil processen 
gentages for Lakatos’ teori om forskningsprogrammer. Det er ligeledes væsentligt at undersøge 
hvilke elementer af casen, der ikke passer med disse videnskabsteorier. Til slut vil der være en 
opsamling på diskussionens centrale delkonklusioner, således at forløbet beskrives ud fra en 
videnskabsteoretisk vinkel.  
 
4.1.1 Casen i forhold til Kuhn 
Ud fra kapitel 3 kan man argumentere for, at casen følger antagelsen om, at mange forskellige 
videnskabsfolk har del i udviklingen med hver sin lille tilføjelse. Casen ser altså ud til at afvise 
Kuhns formodning om, at videnskaben ikke udvikler sig ved en akkumulering af forskellige 
individuelle opdagelser. Da Kuhn mener, at hver videnskabsmand blot forsøger at udforske 
paradigmets gyldighed, kunne det tænkes, at hele forløbet blot er ét stort paradigme. Om dette er 
tilfældet, eller om forløbet udgøres af flere paradigmer, kan kun undersøges ved at lokalisere 
paradigme-teoriens elementer i forløbet. Hvis vi ser på forløbet, som værende et paradigme, der 
erstattes af et andet, skal disse paradigmer først karakteriseres. De fleste forskere troede før Averys 
forsøg, at DNA ikke kunne være bærer af arvematerialet, da det med sine kun fire baser var alt for 
simpelt (Chambers, 1995). Man kunne opfatte disse to retninger som værende to paradigmer.  
Paradigmet, hvor man mente, at DNA ikke var bærer af den genetiske kode, undersøges derfor nu 
ved hjælp af den faglige matrix, se afsnit 2.2.1.  
Symbolske generaliseringer: Her mener vi, at det muligvis er tetranukleotid hypotesen, der er det 
centrale element i paradigmet. Dette er højst sandsynligt, da hypotesen blev ophøjet som et slags 
dogme og forhindrede forskerne i at se DNA som en mulig kandidat til bærer af arvematerialet 
(Hargittai, 2009).  
Metafysiske paradigmer: Det var en generel overbevisning hos store dele af det videnskabelige 
samfund, at DNA var alt for simpelt til at kunne udtrykke arvelighed (Chambers, 1995). DNA blev 
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altså set som værende et ensformigt makromolekyle, hvis struktur ligesom stivelse altid er den 
samme ligegyldigt hvilken organisme den stammer fra. Det var ikke logisk, at et molekyle med kun 
fire forskellige baser skulle være ophav til alt liv på jorden.  
Værdier: Tetranukleotid-hypotesen er enkel, fremsætter ny viden og har et bredt perspektiv.    
Forbilleder: Forbilleder skal, kunne fungerer som modeller og erstatte regler til løsningen af 
normalvidenskabens problemstillinger. Det kunne måske tænkes, at hypotesen startede som et 
forbillede, på baggrund af det metafysiske paradigme, og sidenhen udviklede sig til et egentligt 
paradigme, efterhånden som flere tilsluttede sig det. Eftersom tilhængerne af paradigmet ikke har 
troet på DNA, har de ikke efterforsket hypotesen nærmere. Den er dermed forblevet et forbillede.  
Den faglige matrix kommer derfor til at se således ud: 
Symbolske generalisationer Tetranukleotid hypotesen 
Metafysiske paradigmer DNA er alt for simpelt til at kunne udtrykke arvelighed 
Værdier Enkel, givtig og have et bredt perspektiv 
Forbilleder Tetranuklotid hypotesen 
 
Det første paradigme vil da gælde fra 1929 med Levenes tetranukleotid hypotese til Averys 
eksperiment i 1944, der viste, at et gen er opbygget af DNA. Perioden før Levene er da 
karakteriseret ved, at være en før paradigmatisk tilstand, hvor man vidste, at generne var i 
kromosomerne. Hvad et gen præcist var, vidste man ikke. Perioden mellem Levene og Avery udgør 
normalvidenskaben, hvor forskningen koncentrerer sig om at udbygge paradigmet og ikke 
fremsætte fundamentalt nye teorier. I denne periode arbejdede blandt andet Asbury med at lave 
røntgendiffraktionsbilleder af proteinet keratin og lagde fundamentet for Paulings opdagelse af alfa 
helixen i 1948. Astburys arbejde bidrog til udviklingen af paradigmet, da paradigmets interessefelt 
netop var at udforske andre molekyler, der eventuelt kunne være bærere af arvematerialet. En 
anomali i dette paradigme kan siges at være Averys forskningsresultater. Da disse resultater var i 
modstrid med det eksisterende paradigme, kunne de ikke inkorporeres, da paradigmets grundidé 
netop er, at DNA ikke er koden til livet. Averys opdagelse medførte dermed en krise, hvor der ikke 
længere var enighed om paradigmets grundlæggende teorier og inspirerede for eksempel Chargaff 
til at arbejde med DNA. Ligeledes begyndte Pauling også at arbejde med DNA. Men det var ikke 
alle der var lige begejstrede, for eksempel tvivlede forskeren Alfred Mirsky på Averys 
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forskningsresultater, da han stadig mente at DNA var alt for simpelt (Chambers, 1995). Samtidig 
med Averys forsøg skrev Schrödinger bogen ”What is life?” og som beskrevet i kapitel 3.3.14, blev 
den en stor inspiration for de unge forskere Crick og Watson, som begge derefter ville arbejde med 
DNA. Schrödinger kan altså siges, at have effektiviseret tilstrømningen til det nye DNA paradigme. 
Krisen blev afsluttet med Hershey og Chase eksperimentet, der stemte overens med anomalien og 
viste at DNA og ikke proteiner indgår i reproduktionen. Dette kunne altså være en mulig 
videnskabelig revolution.    
Det nye paradigme undersøges herunder også ved hjælp af den faglige matrix.  
Symbolske generalisationer: Her mener vi at det muligvis er Hershey og Chase eksperimentets 
resultater der er det centrale element i paradigmet. Eksperimentet viste som tidligere beskrevet at 
det er DNA og ikke proteiner der er involveret i reproduktion. Altså er DNA det molekyle der bærer 
arvematerialet fra generation til generation.  
Metafysiske paradigmer: I dette paradigme kan den fælles overbevisning siges at være at DNA er 
koden til livet. Denne antagelse bygger på både Hershey og Chase eksperimentet og eksperimentet 
lavet af Avery, MacLeod og McCarty, som viste at det transformerende princip er DNA.  
Værdier: Teorien kunne i dette tilfælde være Chargaff’s regler som redegjorde for at baserne i DNA 
findes i forskellige mængder i forskellige arter. Teorien fortalte endvidere at mængden af Adenin er 
lig mængden af Thymin, og at mængden af Cytosin er lig mængden af Guanin. Denne teori 
opfylder alle fem kriterier der gælder for en teori i Kuhns videnskabsteori.  
Forbilleder: Forbilledet er Watson og Cricks model for DNA strukturen og deres hypotese for 
dennes replikation. Modellen kan erstatte regler til løsningen af normalvidenskabens 
problemstilliner, da den netop viser DNAs forskellige komponenter og dens funktioner. Modellen 
bygger på Chargaff’s regler og understøtter de to ovennævnte eksperimenter.    
Den faglige matrix ser således ud: 
Symbolske generalisationer DNA og ikke proteiner indgår i reproduktionen 
Metafysiske paradigmer DNA koder for alt liv 
Værdier Chargaff’s regler: Opfylder alle fem kriterier 
Forbilleder Watson og Cricks model over DNA strukturen 
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Paradigmeskiftet er således et skift mellem to forskellige overbevisninger og to forskellige faglige 
matrixer. Ifølge Kuhn bude de to være inkommensurable således at det nye paradigme ikke 
indeholder eller videreudvikler teorier fra det gamle paradigme. Dette element af Kuhns paradigme-
teori passer ikke på vores case, da Levenes opdagelse af nuklotidet og Astburys opdagelse og 
metode til røntgendiffraktion stadig bliver anvendt efter paradigmeskiftet. Vores case afkræfter altså 
Kuhn mening om, at videnskabelig udvikling ikke er kumulativ, da forløbet netop illustrerer, at den 
ene opdagelse bygger oven på den anden. Kuhn mener, at det ene paradigme ikke er tættere på en 
dybere objektiv anerkendelse end det andet. At DNA er koden til livet må siges, at være mere sandt, 
end at arveligheden videregives ved hjælp af proteinerne eller endda via blodet, som var en af de 
tidligste arvelighedslærer (Strathern, 1997). Denne del af vores case, passer heller ikke med Kuhns 
paradigmeteori.     
Hvis man ser forløbet som værende ét stort paradigme, i stedet for at være udgjort af 
paradigmeskift, og derpå strækker slutningen af perioden til da triplet-koden blev opdaget, ændres 
den faglige matrix kun en anelse fra den foregående. 
Symbolske generalisationer: Her vil det være det centrale dogme der både fungerer som lov og 
definition på de forskellige symboler. Dogmet beskriver overførslen af den genetiske information i 
en biologisk organisme og fortæller at DNA laves til RNA som laves til proteiner der udtrykker det 
givne gens egenskaber. DNA er altså opskriften på livet.   
Metafysiske paradigmer: Dette paradigme har den samme overbevisning som det forgående faglige 
matrix om at DNA koder for alt liv.   
Værdier: Teorien vil være teorien om codons, der siger at tre på hinanden efterfølgende baser i både 
DNA og RNA koder for en enkelt aminosyre under proteinsyntesen. Teorien opfylder alle fem 
kriterier i paradigme-teorien.   
Forbilleder: Forbilledet er Watson og Cricks model for DNA strukturen og deres hypotese for 
dennes replikation. Modellen kan erstatte regler til løsningen af normalvidenskabens 
problemstilliner, da den netop kan bruges til at vise replikationen, transkriptionen og også 
translationen, altså hele det centrale dogme. Ligeledes understøtter den foregående resultater og 
teorier, såsom Chargaff’s regler og Averys forsøg.  
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Den faglige matrix vil da se således ud: 
Symbolske generalisationer DNA  RNA  Proteiner 
Metafysiske paradigmer DNA koder for alt liv  
Værdier Codons: Opfylder alle fem kriterier 
Forbilleder Watson og Cricks model over DNA strukturen 
 
I dette paradigme udgør hele forløbet fra Mendel i 1866 til kodons opdagelse 1961 
normalvidenskaben. Forskningen i denne er kumulativ og de fremsatte teorier ses som små 
gennembrud i selve paradigmet, der har muliggjort, at paradigmet kan strække sig længere og 
længere. Den normalvidenskabelige forskning uddyber og forfiner altså paradigmet og fremsætter 
nye relationer mellem allerede kendte fænomener. Her vil tetranukleotid-hypotesen ses, som en lille 
blindgyde af paradigmet, som ret hurtigt blev modbevist af Chargaff’s regler.    
 
4.1.2 Casen i forhold til Lakatos 
En anden måde at undersøge dette forløb på, er ved hjælp af Lakatos’ teori om 
forskningsprogrammer. Ligesom i forrige afsnit er det relevant at undersøge, om der var tale om 
flere forskellige forskningsprogrammer eller et enkelt program. Dette vil vi undersøge ved at 
lokalisere og karakterisere de forskellige elementer af Lakatos’ videnskabsteori i forløbet.  
De to forskningsprogrammer, som henholdsvis mente, at DNA var eller ikke var bærer af 
arvematerialet, er begge næsten helt forlignelig med paradigmet om samme fænomen. Det gamle 
program, hvor man regnede med, at DNA ikke bar på arvematerialet, lyder:  
Den hårde kerne: Tetranukleotid hypotesen udgør den uangribelige kerne i dette program. 
Programmet går ud på, at DNA er et for simpelt til at være bærer af det arvelige materiale, og 
Levenes hypotese understøtter dette.  
Beskyttende bælte: Selve anskuelsen, at DNA ikke kunne være den arvelige faktor, udgør det 
beskyttende bælte.  
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Negativ heuristik: I dette tilfælde er den negative heuristik og det beskyttende bælte tilsvarende. 
Hvis der da er tale om tilstedeværelsen af negativ heuristik.  
Positiv heuristik: Dette punkt er det samme som Kuhns definition af forbilleder. Levene forsøg, som 
viste, at DNA var ens i alle organismer, kan være den positive heuristik i dette eksempel.  
Dette fører til denne definition på et muligt forskningsprogram: 
Hård kerne Tetranukleotid hypotesen 
Beskyttende bælte DNA er alt for simpelt til at kunne udtrykke arvelighed 
Negativ heuristik DNA er for simpelt 
Positiv heuristik Levende 
 
Levenes tetranukleotid-teori var retningslinien for det videnskabelige arbejde i perioden før Averys 
opdagelse af DNA, som transformerende princip. Teorien kom med en ny og bedre forståelse af de 
eksisterende data og programmet kan derfor siges, at være progressivt. Dette forskningsprogram, 
hvis det sammenlignes med Newtons mekanik, giver dog ikke nogle klare regler eller metoder til 
videre forskning indenfor programmet og det kunne derfor tænkes, at det ikke vil overleve særlig 
længe i konkurrencen mod andre forskningsprogrammer. Det kan så også siges, at være tilfældet da 
den kun overlevede i 22 år, hvorefter det blev falsificeret og det nye program tog over. Falsifikation 
af det gamle program, fungerer således også som en verifikation af det nye. Levenes udstyr var ikke 
præcist nok til at eftervise mængderne af de forskellige baser i DNA’et. De præcise mængder blev 
fundet af Chargaff og Wyatt i 1950/1951. Dette kunne være et eksempel på falsifikation af 
tetranukleotid-hypotesen.  
Det nye forskningsprogram: 
Hård kerne: Den hårde kerne i dette eksempel er Hershey og Chase, hvis eksperiment bekræftede 
Averys forsøg. Avery opdagede, at DNA koder for gener. 
Beskyttende bælte: Det centrale dogme, udtænkt af Crick, kom først senere i programmet. Alt der 
kunne modsige, at DNA koder for generne, kan umiddelbart afvises ved at sætte det op mod det 
centrale dogme. 
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Negativ heuristik: Averys forsøg tjener som det beskyttende bælte, sammen med Chargaff og 
Wyatts forsøg. 
Positiv heuristik: Watson og Cricks model er et eksempel på den positive heuristik, da den er et 
forbillede for videre forskning.  
Der kan udfra disse punkter laves en definition på et muligt nyt forskningsprogram.  
Hård kerne Hershey og Chase (DNA indgår i reproduktionen) 
Beskyttende bælte Det centrale dogme 
Negativ heuristik Avery, Chargaff og Wyatt 
Positiv heuristik Watson og Cricks model 
 
Som det ses af opsætningen af forskningsprogrammerne, opfylder forløbet fra Mendel til Crick og 
Watson ikke en teori om skift i forskningsprogrammer. Det nye forskningsprogram medtager ikke 
det forrige programs hårde kerne og dermed er der ikke tale om en overbygning af viden. Vi har 
netop modbevist Lakatos’ teori. I det efterfølgende vil vi undersøge, om det er muligt, at ét stort 
forskningsprogram kan stemme overens med begivenhederne: 
Hårde kerne: Crick og Watsons DNA struktur er opdagelsen man arbejde hen imod helt tilbage fra 
Mendel. Derfor kan strukturen med sikkerhed siges, at udgøre den hårde kerne i ét stort 
arvelighedsforskningsprogram.  
Beskyttende bælte: Det centrale dogme opdaget i 1958, fortæller hvordan arvelighed udtrykkes fra 
generation til generation.  
Negativ heuristik: Der er tale om en akkumulering af viden, derfor vil der være et helt net af 
resultater at argumentere ud fra, som alle hjælper bæltet med at beskytte den hårde kerne fra 
Mendels observationer til Franklin røntgenfotografi. Se eventuel tidslinie på side 35. 
Positiv heuristik: Schrödingers bog “What is Life?”, da den tjener som inspiration til retningslinier 
indenfor tankegang og metoder for arvelighedslære. Det centrale dogme blev brugt som forbillede 
indenfor forskningen efter fastlæggelsen af strukturen. 
Forskningsprogrammet kan sættes op som vist øverst på næste side: 
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Hård kerne DNA strukturen 
Beskyttende bælte Det centrale dogme 
Negativ heuristik Byggesten af viden 
Positiv heuristik Schrödingers bog “What is Life?” og det centrale dogme. 
 
Programmet vil da følge Lakatos’ teori om et progressivt forskningsprogram, der femsætter nye 
teorier og som ændrer opfattelse på baggrund af logik og ikke anomalier.  
I modsætning til Kuhn, som mener at en akkumulering af anomalier femkalder en krise, mener 
Lakatos, at anomalierne blot er en del af den videnskabelige udvikling og kun skal tages alvorligt, 
hvis programmet ikke kan fremsætte nye teorier, der forklarer større mængder empiriske data. I det 
store forskningsprogram, er anomalierne Levenes forsøg og Paulings model, som begge blev 
falsificeret.  
 
4.1.3 Opsamling 
Efter at have sat forløbet i vores case ind i de to forskellige videnskabsteoretikeres skabeloner for en 
videnskabelig udvilking, kan vi se, at de to teorier kun delvist passer med det historiske forløb.  
Kuhns paradigmeteori passer ikke særlig godt, hvis forløbet opdeles i to paradigmer, da de to ikke 
vil være inkommensurable, som er et centralt kriterium i Kuhns paradigmeteori. Hvis man derimod 
opfatter hele perioden fra Mendel til Crick og Watson som ét paradigme, stemmer paradigmeteorien 
bedre overens med casen.  
At opdele perioden i to forskningsprogrammer efter Lakatos’ teori, passede heller ikke med casen 
da det nye forskningsprogram ikke indeholdt den førstes hårde kerne, og var ikke en akkumulering 
af viden. Vi kan hermed konkludere, at perioden skal opfattes som en helhed, hvor forskerne bruger 
hinandens resultater. Denne akkumulering ledte til, at det var muligt for Crick og Watson at komme 
frem til løsningen, og det var nødvendigt for dem, da ingen af dem egentlig var eksperter på 
området. Det kan ses yderligere illustreret i figur 12, som viser fundamentet for samarbejdet på hele 
området. Mendel er grundstenen for arvelighedslæren, hvorfra der uspringer tre grene. Den ene gren 
fra Miescher ledte til resultater, hvoraf nogle blev falsificeret af Chargaff. Chargaff havde sin 
inspiration fra Avery, som havde sine forsøg over Griffiths resultater. Watson og Crick blev 
inspireret af Schrödinger og Franklin. Schrödinger havde samlet sin viden blandt biologer samt 
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Astbury og Bragg. Derfra skete der en kontinuerlig ophobning af viden og resultater, kun afbrudt af 
Paulings trippelhelix, som blev falsificeret. 
 
Figur 12: De personer som medvirkede til opdagelsen af DNA og dens struktur. Folk der blev modbevist er i rød, mens 
folk der havde ret er i grøn. Her kan man se, hvordan deres viden byggede ovenpå hinanden, eller i enkelte tilfælde 
modbevist hinanden. 
 
4.2 Konklusion 
En afgørende faktor i forløbet har været, at der var stor tværfaglighed. Matematikere, biologer, 
kemikere og fysikere bidrog hver især med nye teknikker, nye idéer og afgørende resultater. For 
eksempel udviklingen af røntgendiffraktionsteknikken til strukturbestemmelse af DNA var 
uundværlig sammen med kemikernes identifikation af nukleinsyres strukturer. I dette tilfælde kan vi 
ikke bekræfte hverken Kuhns eller Lakatos’ teorier om paradigmeskift eller skift i 
forskningsprogrammer. Ser man perioden fra Mendel til Crick og Watson som værende ét 
paradigme eller ét forskningsprogram passer teorierne. Der er altså tale om en akkumulering af 
viden, der ledte til gennembruddet for DNA strukturen.  
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4.3 Perspektivering 
Videnskabsteorien begrænser sig ikke blot til de videnskabsteoretiker, vi har præsenteret. Andre 
teoretikere kunne også være relevante at beskæftige sig med, hvis de har en teori om videnskabelig 
udvikling, såsom Karl Popper, som kort blev nævnt i kapitlet om Laktaos.  
Meget er sket i den videnskabelige verden på 60 år og det ville være interessant at kigge på, hvad 
der er sket efter 1953, for eksempel med hensyn til stamcelleforskning og genmanipulation. Altså 
hvor langt paradigmet strækker sig og om det sidenhen er blevet betvivlet.  
Det kunne også være interessant, at dreje projektet ind på en vinkel, hvor man undersøger, om 
processen kunne effektiviseres. Her ville man måske finde, at videnskaben har ændret sig med 
muligheden for endnu mere effektiv vidensdeling via ny teknologi, såsom internettet. Ved en mere 
effektiv vidensdelingsmetode og en mere fokuseret forskning, vil man muligvis i fremtiden være i 
stand til at komme til de store gennembrud på kortere tid og ad en mere direkte vej.   
En anden vinkel kunne være, at fokusere på Crick og Watsons evne til at indsamle andres 
forsøgsresultater og deres higen efter at blive famøse (Watson, 1968). I denne sammenhæng ville 
det være interessant at undersøge, hvilken indvirkning forskernes iver efter anerkendelse har på den 
videnskabelige udviklingsproces.  
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Appendix I - Krystallografi 
Nøglen til opdagelsen af DNAs alfa helix struktur, var et røntgenfoto taget af Franklin og hendes 
assistent Raymond Gosling som blev taget i 1952. Derfor er det interessant, at finde ud af hvad 
røntgendiffraktion er og hvordan det virker. 
I 1912 undersøgte en gruppe fysikere blandt andet Paul P. 
Ewald, Max Von Laue og Arnold Sommerfeld fra Universitet i 
München, krystallografi og røntgen egenskaber. De fandt ud 
af, at Røntgenstrålingsbølgelængden var af samme 
størrelsesorden som afstanden mellem krystallets atomer, 
hvilken gav et resultat i form af et diffraktionsmønster (Moore, 
1972). Figur I viser forskellige diffraktionsmønstre, som er 
taget fra Franklins og Goslings artikel (Gosling, 1953) .  
Men Franklin er dog mest kendt for hendes røntgenbillede, 
som beviste at DNA havde en alfa helix struktur, som vil blive 
vist og forklaret senere. Først er det vigtigt at beskrive hvordan 
en krystalograf virker og hvordan krystaller er opbyggede.  
Alle stoffer kan eksistere i tre tilstandsformer: fast, flydende eller på gas form. Hvis et faststof er 
krystallinsk, vil det sige at atomer, molekyler eller ioner ligger i en gitterstruktur, hvor planerne 
danner bestemte vinkler med hinanden. Det vil sige, at de forskellige krystaller derfor har en bestem 
form, størrelse og symmetrisk opbygning (Nielsen & Petersen, 2011) 
Dyrkning af krystaller var Franklins speciale. Ifølge Watson kaldte Wilkins det endda heksekunst. 
(Watson, 1968) Krystallernes opbygning, blev bestemt ved røntgendiffraktion.  
                
Denne ligning, som kaldes Bragg’s lov bruges, når man skal bestemme atomernes position i et 
krystal, og man bruger den til at identificere krystallet eller som i tilfældet af DNA, strukturen. 
Figur II viser hvordan fotonerne (X-ray tube) bliver koncentreret ved at lade dem passere igennem 
et hul i en bly-plade (lead screen), hvor de derefter passerer krystallen, bliver diffrakteret og 
registreres på fotopapir (photographic plate). De lyse pletter indikerer de diffrakterede fotoner, hvor 
Figur I. Billedet viser forskellige 
diffraktionsmønstre, som var en del af 
Rosalind Franklins og Raymond Goslings 
artikel ”The Structure of Sodium 
Thymonucleate Fibres.” fra 1953. 
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der har været konstruktiv interferens og der, hvor der ikke 
er pletter, indikerer destruktiv interferens. Jo højere 
antallet af fotonerne er, des højere intensitet.  
På Franklins foto, er det omvendt. Det vil sige, at de sorte 
pletter er der hvor der har været konstruktiv interferens, 
ligesom et fotografisk negativ. I Watsons bog ”The 
Double Helix”, bliver der omtalt en A og B form. A er den 
”tørre” krystallinske struktur og B er den ”våde”, hvilket betyder, at koncentrationen af vand i B er 
højere end A. Fysikeren Alec Stokes bemærkede en interessant observation i forbindelse med nogle 
forsøg, der omhandlende diffraktion af fiber. Efter 
observation af diffraktionsmønstre indså han, at der 
ingen diffraktion var på langs af molekylet (Chris, 
2011). Figur III viser diffraktionsmønsteret af DNA, 
som blev taget af Franklin. Det er taget ”oppefra”, og det 
er den såkaldte B-form. Den tydelige enkelthed er i 
øjenfaldende, og derudover ses et regelmæssigt 
symmetrisk mønster. De sorte pletter, altså hvor der har 
været konstruktiv interferens, er i form af et kryds. Dens 
regelmæssighed indikerer, at den har en gentagende 
struktur. Afstanden mellem to sorte pletter indikerer 
afstanden mellem atomerne. Jo tættere de er, jo større er 
den faktiske afstand. På samme måde, som hvis man holder et objekt op mod en lyskilde, så vil 
refleksionen/skyggen blive bredere. Hvis vi forestiller os en vandret linje mellem to pletter, som vist 
på billedet (de blå streger), svarer afstanden mellem linjerne til højden af en drejning på DNA’et, 34 
Å (3,4 
x
 10
-9 
Meter). Læg mærke til at højden gentages. Hvis vi nu kigger på afstanden fra centeret 
til toppen (den orange pil), vil vi kunne måle afstanden til 3,4 Å. Det vil sige, at et basepar måler 
3,4 Å og at der derfor må være ti basepar pr. omdrejning. Helixens stigningsgrad er vinklen mellem 
hver drejning, og beregnes ud fra vinklen mellem en vandret linje fra centrum og de sorte pletter. 
(Laboratory, u.d.)  
 
Figur II. Teknisk skitse af krystaldiffraktion. 
Figur III. Diffraktionsmønsteret af DNA taget 
af Rosalind Franklin, indeholdende 
indtegnede linjer til yderlige beskrivelse. 
(Modificeret) 
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Appendix II - Ordliste 
Alkalisk ekstraktion: Udvinding af noget ved hjælp af basisk solvent.  
Allel: En bestemt udgave af en DNA-sekvens, som findes på et bestem sted i et kromosom.  
β-D-deoxyribofuranose: C5H10O4. Sukkergruppen i DNA, også kaldet deoxyribose, som er en 
beta-furanose-struktur. 
β-D-ribofuranose: C5H10O5. Sukkergruppen i RNA, også kaldet ribose i en beta-furanose-
struktur. Det vil sige en femkantet ring, hvor kanterne består af fire carbon atomer og ét 
oxygenatom. 
Gamet: En kønscelle (sædcelle eller ægcelle), spore eller pollenkorn, som dannes ved meiotisk 
celledeling. 
Higgs partiklen: Partiklen er en boson og skal være ansvarlig for Higgs-feltet, som er et felt, der 
strækker sig igennem hele Universet og giver andre partikler masse.  
Hybrid: Afkom af forældre, som adskiller sig fra hinanden med henhold til genetiske egenskaber, 
oftest ved at stamme fra hver sin bestand eller population, race eller art.  
Ioniserende stråling: Den proces, hvorunder et atom eller molekyle omdannes til en ion ved 
afgivelse eller optagelse af en eller flere elektroner. Højenergistråling, som ved passage af et 
materiale, ioniserer dette.  
Karl R. Popper: Østrigsk-britisk filosof og professor (1902-1994). Hans samlede filosofi kaldes 
kritisk rationalisme. Han mente, at man aldrig kunne bevise en teori, kun modbevise den. Jo bedre 
en teori er til at modstå forsøg på at blive modbevidst, jo stærkere er denne.  
Kontakt-print: En bestemt slags papir, som bruges til at bestemme mængden af de forskellige 
nukleinsyrer i DNA. En fotografisk film lægges over et fladt emne og eksponeres med lys.  
Kromatogram: Metode til at adskille komponenter fra hinanden. Resultatet opnås ved 
kromatografi.  
Lysering: En metode hvormed man nedbryder molekyler eller strukturer. 
Nuklein: DNA blev beskrevet første gang i 1869 af Johann Friedrick Miescher, som en sur 
kvælstofholdig substans, der findes i cellekerner. Han gav det navnet nuklein.  
Proteolytisk enzym: Hydrolytiske enzymer som katalyserer spaltningen af peptidbindinger i 
proteiner.  
Zygot: Når en ægcelle og en sædcelle smelter sammen til en enkelt diploid celle kaldes denne for 
en zygote.   
